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Morfologiczny chaos?

W XVIII wieku Karol Linneusz
w dziele Systema naturae opisat 7,7
tysigca gatunkéw roSlin oraz po-
nad 4 tysigce gatunkéw zwierzgt,
stosujgc po raz pierwszy binomi-
nalne nazewnictwo i tworzac tym
samym podwaliny wspéiczesnej
taksonomii. Mimo iz w ciagu kolej-
nych 230 lat sklasyfikowano 1,7
miliona gatunkéw eukariontéw,
naukowcy wcigz maja przed soba
nie lada wyzwanie — szacuje sie, ze
na §wiecie znaleZ¢ mozna ponad 10
milionéw organizmoéw!

Kazdy taksonom musi zatem
zmierzy¢ sie z niesamowitg bioro-
znorodno$cig, opierajgc sie na spe-
cjalistycznych kluczach do ozna-
czania. Podczas identyfikacji ga-
tunku przy uzyciu takiego klucza
brane sg pod uwage rézne cechy
morfologiczne, zaréwno w budo-
wie zewnetrznej, jak i wewnetrz-
nej, czesto bardzo subtelne. W zale-
znosci od identyfikowanego osob-
nika analizuje sie np. budowe lisci,
barwe czy wielko§¢ ciata.

Klucze do oznaczania dziataja
na zasadzie kolejnych zawezeni zbio-
ru wynikowego — nalezy zapoznac
sie z nastepujacymi po sobie stwier-
dzeniami, wybierajagc z dwéch mo-
zliwych opcji te poprawna. Wybor
odsyta uzytkownika do kolejnego
zestawu cech ze zbioru z odpowied-
nio zawezonymi informacjami,
przy czym z kazdym krokiem male-
je liczba gatunkéw stanowigcych
wynik identyfikacji. Szczegétowe
informacje i opis gatunku pojawiajg
sie po zakoficzeniu analizy i dopiero
wtedy jednoznacznie mozna stwier-
dzi¢, czy nigdzie po drodze nie zo-
stala popelniona zZadna pomyika,
a wynik oznaczenia faktycznie jest
poprawny.

Niestety, oznaczanie gatunkow
metodg tradycyjna nadal pozostaje
bardzo trudne w przypadku posia-
dania jedynie fragmentu organi-
zmu lub jego formy mlodocianej
czy larwalnej.

Linneusz idzie w odstawke?
Identyfikacja gatunkéw na pod-
stawie cech morfologicznych czesto

Barkoding DNA
- ideat czy idea?

Poprawna identyfikacja gatunkowa jest podstawa wszelkich badan
biologicznych, ekologicznych i biogeograficznych. Umiejetnos¢ doktadnego
oznaczenia przynaleznoéci organizmu do gatunku oraz znajomos¢ biologii

i ekologii znacznie utatwiaja badania aplikacyjne np. nad bakteriami

(u ktérych jednak termin gatunek stosowany musi byé z niezwyklq
ostroznoscia), szybka diagnostyke uzytej podczas atakow terrorystycznych
broni biologicznej czy zwalczanie gospodarczo i ekonomicznie
niebezpiecznych szkodnikéw upraw. Rozwdj biologii molekulamej, zwaszcza
badania nad rozszyfrowaniem kodu genetycznego i wyjasnianiem
mechanizméw dziedziczenia, dostarczyt nowych metod identyfikacji
gatunkow, dzigki ktérym moina w sposob pewny je zidentyfikowac i to

w bardzo krétkim czasie. Czy aby jednak na pewno?

jest zadaniem zmudnym i skompli-
kowanym, co moze utrudni¢ nie
tylko prowadzenie badan nauko-
wych, ale takze podejmowanie dal-
szych dziatan (np. w przypadku
niepoprawnej identyfikacji groz-
nych patogenéw opoéznione jest
postawienie trafnej diagnozy
i szybkie rozpoczecie leczenia). Ula-
twienie identyfikacji gatunkowej
uznano zatem za kwestie prioryte-
towg, angazujac takze inne dziedzi-
ny, w tym najprezniej rozwijajaca
sie biologie molekularna.

Badania molekularne wykorzy-
stujg tzw. markery molekularne,
czyli fragmenty DNA, stanowigce
swoistg ,metke” specyficzng dla
danego gatunku. Metode identyfi-
kacji gatunkow z wykorzystaniem
sekwencji markerowych po raz
pierwszy wykorzystal w 2003 roku
Paul Hebert z Instytutu Biorézno-
rodnosci Uniwersytetu Guelph
w Kanadzie. Umozliwilo mu to
zbadanie setek dorostych osobni-
kéw motyli z gatunku Astraptes ful-
gerator, zyjacych w Kostaryce. Mo-
tyle te okazaly si¢ bardzo do siebie
podobne jedynie morfologicznie,
w rzeczywistodci stanowigc kom-
pleks dziesieciu réznych gatun-
kéw. Sekwencje markerowe mogg

pelni¢ funkcje swoistych ,kodéw
paskowych” (ang. barcodes) uta-
twiajgcych szybka identyfikacje
osobnikéw. Pomyst tworzenia ka-
talogéw genetycznych ,metek” dla
wszystkich organizméw zywych,
kierowany obecnie przez konsor-
cjum CBOL (ang. Consortium for the
Barcode of Life), okazal sie poczat-
kiem prawdziwej rewolucji opartej
na trzech podstawowych techni-
kach biologii molekularnej: izolacji
DNA, faricuchowej reakcji polime-
razy (PCR) i sekwencjonowaniu
(tab. 1).

Zaskakujace rozwigzania

Poczatkiem szybkiego opracowy-
wania ,kodéw paskowych” DNA
byto powstanie w 2004 roku kon-
sorcjum zmierzajacego do stworze-
nia baz danych unikatowych se-
kwencji DNA, jednoznacznie okre-
§lajacych poszczegélne gatunki.
Réwnocze$nie podjeto prébe stwo-
rzenia prostego, najlepiej przeno-
$nego, przyrzadu do identyfikacji
»kodu paskowego” badanej prébki
materialu biologicznego (tzw. bar-
kodera).

Konsorcjum (http://moc.barco-
deoflife.net/) zrzesza ponad 170 or-
ganizacji z 50 krajéw (muzea, uni-
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Tabela 1. Techniki biologii molekularnej

Izolacja DNA

Izolacja DNA jest niezwykle istotnym etapem pracy biologa molekularnego. Celem izolac
sokiej jakosci. Procedura musi zosta¢ dopasowana do typu komoérki, z ktérej izolowan
lezy usuna¢ z materiatu duze ilosci biatka, np. stosujac enzym proteinaze K.

Obecnie zazwyczaj podczas izolacji wykorzystuje sie zestawy znacznie ulatwiajace procedure, przygotowane przez firmy biotechnologiczne.

ji jest dostarczenie jak najwiekszej ilosci DNA o wy-
y jest DNA, np. w przypadku komérek zwierzgcych na-

Laficuchowa reakcja polimerazy (PCR)

réw) i elongacja nici,

To metoda stuzaca do powielania fragmentéw DNA w warunkach laborato
DNA, gdzie n stanowi liczbe przeprowadzonych cykli. Do reakcji wymagane s3 odpowiednio zaprojektowane, krotkie fragmenty DNA (tzw.
startery), komplementarne do fragmentéw nici znajdujacych si¢ na obu koricach
DNA i przylaczane przez nig trifosforany deoksyrybonukleozydéw, a takze bufor o optymalnym stezeniu jonéw Mg2+ niezbednych dla poli-
merazy DNA. Najpopularniejszg stosowang polimerazg jest Taq polimeraza zastepow
majg zdolnos¢ natychmiastowego redagowania wprowad
Reakcja zwykle przebiega w trzech etapach powtarzanyct

ryjnych, prowadzaca do uzyskania 2n czasteczek dwuniciowego
powielanego fragmentu (tzw. forward i reverse), polimeraza
ana czasem przez inne polimerazy, np. Pwo lub Pfu, ktére

zonych przez siebie bled6w (tzw. proof-reading).
1 kilkadziesigt razy: denaturacja dwuniciowego DNA, annealing (przylaczenie starte-

Sekwencjonowanie

W 1980 roku trzech naukowcéw (Allan Maxam, Walter Gilbert i Frederick
wiajacych odczytanie kolejnosci par nukleotydowych w czasteczce DNA.
Metoda Maxama-Gilberta wykorzystuje chemiczng degradacje DNA wyznakowanych na 5"
gradacja przebiega w czterech oddzielnych reakcjach wykorzystujacych odmienne zestawy
cesu nastgpuje modyfikacja specyficznych dla danego odczynnika zasad azotowych nukleo
krowych. Nastepnie ni¢ DNA ulega przecieciu. Poniewaz modyfikacje,
nie poreakcyjnej znajduje sig zbior wielu fragmentéw DNA o roznej d
dziela si¢ elektroforetycznie i uwidacznia, stosujac autoradiografie.

Sanger) otrzymato Nagrod¢ Nobla za wynalezienie metod umozli-

-koricu radioaktywnym izotopem fosforu 32P. De-
zwigzkow chemicznych. W pierwszym etapie pro-
tydow oraz ich selektywne oderwanie od reszt cu-
aw konsekwencji réwniez cigeie DNA sq tylko czesciowe, w mieszani-
tugosci, zaleznej od miejsca modyfikacji i ciecia DNA. Fragmenty te roz-

Metoda dideoksy - metoda Sangera

Pierwotnie polegata ona na dodaniu do reakeji syntezy nowych, komplementarnych nici DNA niewielkiej ilosci okreslonego trifosforanu dide-

oksynukleozydu (ddNTP). Reakci¢ prowadzono réwnoczesnie w czterech oddzielnych prob6wkach. Do kazdej probéwki dodawano tylko jeden
rodzaj dideoksynukleotydu, ktérego wbudowanie zatrzymuje synteze DNA. Poniew:
kleotydy, w tym jeden wyznakowany 32P, oOtrzymane,
gregowane wedlug wielkosci). Sekwencj¢ nukleotydo
Obecnie odczyt Sangera zostat zautomatyzowany

az w probéwkach znajdowaly sie rownoczesnie dezoksynu-
radioaktywre fragmenty DNA, o r6znej dhugosci, rozdzielane s elektroforetycznie (se-
w3 badanego fragmentu DNA odczytywano na podstawie otrzymanego autoradiogramu.
dzieki wykorzystaniu fluorescencyjnie znakowanych trifosforanéw dideoksynukleozyd6w.

Sekwencjonowanie wysokoprzepustowe

Obecnie stosowane s3 najnowoczesniejsze metody sekwencjonowania
nastepnego pokolenia (ang. next generation sequencing),

»mostkowe”.

Pirosekwencjonowanie polega na przylgczeniu czasteczek DNA do nosnika (np. kulek) i - po ich namnozeniu - umieszezeniu »komplek-
sow” w studzienkach. Do studzienek dodaje sie kolejno cztery nukleotydy,
pirofosforan i powodujac reakcje z wydzieleniem kwantu $wiatta, ktory jes

czytéw po 250-500 pz).

Sekwencjonowanie z ligacja wykorzystuje do identyfikacji nukleotydu w okreslon
i wrazliwo$¢ katalizowanej przez nig reakcji na bledne parowanie zasad (metoda ta nie wymaga polimerazy DNA i tworzenia drugiej nici).

Sekwencjonowanie ,mostkowe” zaczyna sie od losowego pofragmentowania DNA i przylaczenia, do obu koricow otrzymanych fragmen-
tow, elementu , przejSciowego” (ang. adapter). Po denaturac
powiednie startery. Po dodaniu nieznakowanych nukleoty

W przeciwng strong. Sekwencjonowanie zaczyna sie dopiero p
sklada si¢ z wielu cykli, z ktérych kazdy rozpoczyna sie doda
DNA oraz umozliwia identyfikacje jednej zasady (po wzbudz

wysokoprzepustowego (ang. deep sequencing), tzw. sekwencjonowanie
m.in. pirosekwencjonowanie, sekwencjonowanie z ligacja czy sekwencjonowanie

z ktérych jeden, komplementarny, przylacza sie do nici, uwalniajac
t rejestrowany (sekwencjonowanie przez synteze, okoto 800 000 od-

ym miejscu w analizowanej sekwencji enzym ligaze DNA

ji czasteczki ssDNA przylaczane sq do stalej powierzchni, na ktérej znajdujq sie od-
dow i enzymu nié ugina sie, tworzac ,mostek” majacy oba korice przyczepione

do powierzchni i dobudowujac druga komplementarng ni¢. Nici ulegaja rozszczepieniu po zakoriczeniu syntezy i ,wyprostowaniu sie”, kazda
0 zakoriczeniu namnazania wielu takich pojedynczych nici. Sekwencjonowanie
niem czterech znakowanych, odwracalnych terminatoréw, starteréw i polimerazy
eniu laserem wbudowanego terminatora).

wersytety, oSrodki rzadowe, pry-
watne firmy), ktére gromadzy se-
kwencje barkodowe charaktery-
styczne dla wszystkich gatunkéw
motyli (All-Leps), ryb (Fish Barcode
of Life), ptakéw (All Birds Barcoding
Initiative) oraz organizméw za-
mieszkujgcych regiony polarne
(Polar Barcode of Live Initiative). Na-
tomiast tworzona na Uniwersyte-
cie w Guelph baza danych The Bar-
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code of Life (BOLD) (www. barcode-
oflife. org) stuzy nie tylko do archi-
wizacji uzyskanych w wyniku ana-
liz markerowych sekwencji DNA.
Dane molekularne potaczone sa
z opisem morfologicznym i anato-
micznym gatunku, informacjami
0 rozmieszczeniu oraz odnosnika-
mi do literatury o nim traktujgcej.
W Polsce analizg z wykorzysta-
niem markerowych sekwencji

DNA (od 2006 roku) zajmuje sie
Krajowy Bank DNA Roslin, Grzy-
béw i Zwierzat (www. bankdna.
pl), bedacy inicjatywg kilku krajo-
wych instytucji naukowych (Mu-
zeum i Instytutu Zoologii PAN
w Warszawie, Instytutu Botaniki
PAN w Krakowie, Instytutu Ho-
dowli i Aklimatyzacji Ro§lin w Ra-
dzikowie oraz Instytutu Genetyki
1 Hodowli Zwierzat PAN w Ja-
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Rys. 1. Statystyki przedstawiajace rosngca popularno$é barkodingu DNA w latach 2003-2012: (a) liczba publikacji prezentujacych przeprowadzone ana-
lizy barkodowe oraz (b) czgsto$¢ cytowania tych publikacji (wediug webofknowledge.com)

strzebcu). Jego celem jest powiek-
szenie posiadanej wiedzy na temat
réznych gatunkéw roslin, grzybow
1 zwierzat poprzez gromadzenie
materiatu biologicznego i przepro-
wadzanie licznych badan taksono-
micznych z zastosowaniem ,ko-
doéw paskowych” DNA.
Obserwujac dzialalno$§¢ nauko-
w3a najwiekszych osrodkéw ba-
dawczych na $§wiecie oraz analizu-
jac statystyki publikacji (rys. 1),
mozna odnie§¢ wrazenie, ze na-
ukowcy wrecz zachlysneli sie no-
wa metoda, uznajac ja za antido-
tum na wszelkie problemy z iden-
tyfikacja gatunkowa. Powstaje jed-
nak kluczowe pytanie - czy istot-
nie metoda ta ma szanse na zasta-
pienie metod tradycyjnych?
Potencjat barkodingu DNA umo-
zliwia klasyfikacje galunkéw juz
znanych nauce oraz stanowi dosko-
nate narzedzie w odkrywaniu ga-
tunkéw blizniaczych. W przeci-
wienistwie do metod tradycyjnych
identyfikacja mozliwa jest takze
w przypadku fragmentéw organi-
zmu (np. pidra, kosci) czy stadiéw
trudnych w oznaczaniu (np. larwy,
nasiona). ROwniez analiza gatun-
kéw kryptycznych, ktére morfolo-
gicznie réznig sie nieznacznie, tak
ze ich okre$lenie jest prawie niemo-
zliwe, stala sie tatwiejsza.
Barkoding DNA okazuje sie uzy-
teczny w badaniu antropopresji

na bioréznorodno$é, zaréwno
w skali regionalnej, jak i globalnej,
znacznie ulatwiajac monitoring
Srodowiska. Niektérzy twierdza, ze
moze by¢ przydatny przy odtwa-
rzaniu filogenetycznych zaleznos$ci
oraz skutecznym prognozowaniu
i zapobieganiu inwazji obcych ga-
tunkéw. Diagnostyka z wykorzy-
staniem barkodingu DNA z powo-
dzeniem stosowana jest w medycy-
nie do badan alergologicznych oraz
przez nauki sagdowe do identyfika-
cji gatunkéw istotnych w okre§la-
niu czasu, przyczyny czy miejsca
zgonu. Ideal?

Genetyczne , kody paskowe”
Potencjalna sekwencja ,kodu
paskowego” DNA powinna cha-
rakteryzowaé sie niskg zmienno-
Scia w obrebie gatunku (ok. 2%)
i réwnocze$nie wysoka zmienno-
Scia miedzy gatunkami (ok. 10%).
Projektowanie starteréw do reakciji

ITS1

18S l 5,85

PCR oraz péZniejsza standaryzacje
ulatwiajg takze duza liczba powt6-
rzen w genomie i oflankowanie
konserwatywnymi  domenami.
Istotna jest rowniez dlugos¢ se-
kwencji , kodu paskowego” — krét-
kie fragmenty, z malg liczba inser-
cji/delecji, znacznie przyspieszaja
i utatwiaja identyfikacje.

W przypadku identyfikacji ga-
tunkow zwierzat gtéwna sekwencja
barkodowa jest 648-nukleotydowy
fragment 5”-konica mitochondrial-
nego genu podjednostki I oksydazy
cytochromowej (ang. cytochrome c
oxidase subunit I, COl). Geny mito-
chondrialne zwierzat nie zawieraja
intronéw, a kolista czasteczka mito-
chondrialnego DNA (mtDNA) jest
mniej podatna na degradacje niz ja-
drowy DNA. Specyficzny sposéb
replikacji (bez rekombinacji seksu-
alnej, dziedziczenie matczyne) za-
pewnia mniejsza liczbe insercji/de-
lecji. Sekwencje COI tatwo powie-

ITS2

28S

5'ETS

3'ETS

Rys. 2. Fragment rDNA z sekwencjami kodujacymi 18S, 5,85 i 285 rRNA oraz transkrybowane prze-

rywniki ITS1, ITS2 i ETS (5’ i 3)
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li¢, jednak nie umozliwia ona iden-
tyfikacji i analizy hybryd, ponie-
waz wymaga to dodatkowych ana-
liz. W tym przypadku wykorzystu-
je sie bardziej informatywny ge-
nom jadrowy — sekwencje koduja-
ce TRNA (18S, 5,8S oraz 28S zawie-
rajagce wysoce konserwatywne do-
meny) oraz rozdzielajace je trans-
krybowane przekiadki ITS1 i ITS2
(ang. Internal Transcribed Spacer)
(rys. 2). Obecnie ITS stosowane s3
jednak czgsciej jako sekwencje bar-
kodowe u grzybéw.

Identyfikacja ro§lin opiera sie
na sekwencjach genéw chloropla-
stowych, gdyz mitochondrialna se-
kwencja COI cechuje sie niewy-
starczajaca zmiennoS$cig, natomiast
DNA genomu jagdrowego (nuDNA)
jest bardzo podatny na degradacje.
Co wiegcej, czeste rearanzacje
w mtDNA i wymiana genéw
z nuDNA oznaczajg brak stabiliza-

Barkodowanie DNA jest technika, kidra wsrdd
systematykow, a dokfadniej - filogenetykow sto-
Sujgeych metody analizy DNA, znajduie tyluz go-
Tqeych awolennikow, co zajadlych przeciwnikow.
gé\j ostatni ?am:cajqaée' nie jest to metoda m
zajgca informaqi dostatecznie. precyzyjnych, by
m?(gia byt stosowana na poziomie gatunku. Jed-
nak nie/mozna zaprzeczyC, 7e poza etapem opra-
cowania cladpome?g?d markerow jest to technika
powtarzaina, wiarygedna, tania | wymagajaca
stadowych ilosci maﬁﬁafu gmetyﬁego ggtfadag
nego organizmu. Niestety zwykle stosowane]
w tego typu badaniach sekwencji obszaru CO mi-
tochondnalnego DNA (mtDNA) nie da sie wyko-
‘zystaC w przypadku wiekszosd zwierzat, chot
W przypadku kregowcow jest ona niezwykle uzy-
teczna, Wiaze sie to z polifiletycznym charakterem
mtDNA wielu zwierzat. Autorka ma racje, twier-
dzac, 26 nie uda sie znaleZC jednej, uniwersalngj
sekwengji barkodowej dla wszystkich znanych
1 nieznanych organizmow. Nie zmienia to faktu, ze
barkodowanie moze by¢ jesaze bardzo dfugo
1zyteane przykiadowo do wstepnego Klasyfiko-
wania badanych, np. nowo ch zwierzat.
Jak widac, kody paskowe eskowea znajduj? sy
stasowanie zarowno w sklepach, jak i w biologii
i 10 nie tylko ﬁrzy katalogowaniu prob, np. prze-
chowywanych W kriobankach, ale rowniez
do tworzenta swoistych etykiet na podstawie se-
kwengji nukleotydowej DNA, a w konsekwendji
do identyfikacii przynaleinosci gatunkowej bada-

nych organizmow. b
<red>
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¢ji i tym samym trudnosci w stan-
daryzacji. Z kolei roslinne domeny
ITS mogg wystepowad u jednego
organizmu w réznych kopiach (pa-
ralogi). Chloroplastowy DNA
(cpDNA) charakteryzuje mata
zmienno$§¢ sekwencji kodujgcych
i wysoka niekodujacych. Stworzo-
no dwa zestawy sekwencji marke-
rowych stosowanych w barkodin-
gu DNA. Pierwszy zestaw sklada
sie tylko z sekwencji kodujacych
(rpoC1, matK, rpoB), drugi wyko-
rzystuje sekwencje dwoch gendéw
i jednej domeny niekodujacej (rpo-
C1, matK, trnH-psbA). Genom
chloroplastowy, podobnie jak mtD-
NA, dziedziczony jest w linii mat-
czynej i analiza z jego wykorzysta-
niem nie umozliwia rozpoznania
gatunkéw mieszaricowych i intro-
gresantow.

Swietlana przysztosé?

Wzmozona praca naukowcéw
na calym $wiecie dostarcza coraz
wiekszej ilosci informacji, wzboga-
cajac bazy danych o sekwencje bar-
kodowe kolejnych gatunkéw, przy-
blizajac nas z kazdym dniem do celu
przedsiewzigcia. Przenos$ny barko-
der bedacy — zdawa¢é by sie mogto
—narzedziem na miare filmoéw scien-
ce fiction byé moze nie jest osiagnie-
ciem az tak odlegltym i w niedalekiej
przysziosci kazdy z nas bedzie mogt
za jego pomoca identyfikowac ga-
tunki na spacerze po parku.

Barkoding DNA zastuguje na
miano pelnoprawnego narzedzia
taksonomicznego, wymagajacego
wprawdzie dopracowania, jednak
stanowigcego potencjalne rozwiaza-
nie konfliktu pomiedzy komercyj-
nym a naukowym wykorzystaniem
w identyfikacji metod biologii mole-
kularnej. Badacze udowadniaja
przeciez, ze analiza taka moze by¢
fatwa, tania i szybka przy uzyskaniu
w wiekszosci przypadkéw wynikéw
doktadnych i pewnych.

Niestety, nie mozna pomina¢ fak-
tu, iz metoda ta posiada takze ciem-
ne strony. W dobie szybkiego roz-
woju technik sekwencjonowania,
gdy poznanie sekwengcji calego or-
ganizmu staje si¢ coraz tansze, grozi
metodzie barkodingu DNA ,zesta-
rzenie  technologiczne”.  Prace
nad baza sekwencji barkodowych

wszystkich organizméw zywych
zajma naukowcom wiele lat i dopo-
ki nie zostang sfinalizowane, analiza
danego fragmentu DNA w prébce
biologicznej pozwoli jedynie na wy-
snucie wniosku, Ze organizm ten
najprawdopodobniej jest wskaza-
nym przez baze¢ gatunkiem lub nie-
stety innym z setek pozostatych,
niezbarkodowanych do tej pory.

Co wiecej, jak wykazano wyzej,
y»unikatowos$¢” sekwencji réwniez
stanowi problem. Juz na poczatku
drogi stwierdzono, iz zastosowanie
w barkodingu DNA jednej standar-
dowej dla wszystkich organizméw
zywych sekwencji DNA jest nie-
mozliwe, a faktycznag ,unikato-
wos¢” wybranych fragmentéw be-
dzie mozna potwierdzi¢ dopiero
po zakonczeniu catego projektu
identyfikowania sekwencji... uni-
katowych.

Plany na przysztos¢

Koszt sekwencjonowania w cig-
gu 10 lat obnizyl sie 14 tysiecy razy
przy wzroscie predko$ci odczytu
sekwencji az o 50 tysiecy razy! Jest
to mozliwe d zieki prawidtowosci,
wedtug ktérej im wiecej jest zna-
nych sekwencji danego organi-
zmu, tym latwiej pozna¢ kolejne.
Nic dziwnego zatem, ze naukowcy
i firmy komercyjne twierdzg, iz
w ciagu kilku lat uda sie im se-
kwencjonowaé¢ genomy pojedyn-
czych oséb za 1000 dolaréw.

Sekwencjonowanie wysokoprze-
pustowe (ang. deep sequencing) umo-
zliwia generowanie w jednym prze-
biegu milionéw niezaleznych krot-
kich odczytéw (po 25400 pz), znaj-
dujgc zastosowanie m.in. w metage-
nomice (analiza sekwencji catosci
DNA wyizolowanego ze zbiorowi-
ska organizmdw, stanowiaca jedyny
spos6b badania mikroorganizmdw,
ktére nie daja si¢ hodowac).

Ostateczny wynik przesadzajacy
o dalszym losie barkodingu DNA
poznamy na pewno juz niedtugo.
Obecnie trudno jednoznacznie
stwierdzi¢, czy metode te czeka
Swietlana przyszlo§¢, czy brutalne
odestanie do lamusa.

mgr Joanna Stojak
IBS PAN Biatowieza




