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W LABORATORIUM?

METABARKODING - UNIWERSALNE
NARZEDZIE DO BADANIA

SKtADU GATUNKOWEGO

Metabarkoding to metoda umozliwia-
jaca jednoczesna identyfikacje wielu ga-
tunkoéw z jednej prébki za pomoca wysoko-
przepustowego sekwencjonowania DNA.
Dzieki niej, wykorzystujac préby pobrane
ze sSrodowiska, mozliwe jest ustalenie, ja-
kie organizmy pozostawity po sobie w $ro-
dowisku DNA - slad niewidzialny gotym
okiem, lecz informujacy o sktadzie gatun-
kowym danego miejsca. Metabarkoding
znalazt zastosowanie w badaniach bio-
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1 | Metabarkoding drogg do masowej
identyfikacji gatunkéw

fot. Laris Koshkin (pobrane z Pixabay,
zmienione)

ré6znorodnosci, skutkow zmian klimatu,
oceny czystosci Srodowiska, relacji mie-
dzy organizmami, diety zwierzat, a takze
w kryminalistyce, apiologii, przemysle oraz
naukach o zdrowiu. Z tej nowoczesnej me-
tody korzysta coraz wiecej naukowcow
z réznych dziedzin naukowych, wciaz jed-
nak istnieja gatezie nauki, w ktérych meta-
barkoding bedzie mégt zosta¢ wykorzysta-
ny w przysztosci.

Genetyka molekularna znajduje coraz
szersze zastosowanie w badaniach typowo
$rodowiskowych. Po tym jak rozwinety
sie i weszly do szerokiego uzytku metody
wykorzystujace zmiennos$¢ genetyczng do
okreslania stopnia izolacji czy kierunkéw
migracji osobnikéw z zagrozonych popula-
¢ji i gatunkéw, przyszedt czas na wykorzy-
stanie tzw. barkodow DNA do oceny skla-
du gatunkowego organizméw obecnych
w rozmaitych $rodowiskach z pobranych
probek.

eDNA

Badacze mikroorganizméw nie moga
obserwowal swoich modeli badawczych
»Na Zywo” w naturalnym miejscu wystepo-
wania - s3 zbyt mate. Naukowcy zajmujacy
sie badaniem wigkszych organizméw lub
relacji pomiedzy organizmami réwniez
coraz czesciej wykorzystuja genetyke mo-
lekularng i DNA pobrane bezposrednio ze
$rodowiska.

Kazdy organizm (réwniez czlowiek)
pozostawia po sobie $lad w $rodowisku
w postaci fragmentéw DNA, ktére mozna
wyizolowac¢ i zidentyfikowaé, mimo szko-
dliwego wplywu czynnikéw zewnetrz-
nych. Po zbadaniu prébki ze $rodowiska,
jestesmy w stanie oceni¢, jakie zwierzeta,
rodliny czy grzyby byly obecne w danym
miejscu, nawet jesli w danej chwili w ba-
danej probie znajduja sie juz tylko martwe
szczatki, a nie zywe organizmy. W meto-
dzie tej uzywa si¢ eDNA (environmental
DNA - DNA ,s$rodowiskowe”). Jest to
DNA organizméw wyizolowane z probek
$rodowiskowych (w ktérych kazdy orga-

nizm pozostawia $lad), a nie bezposrednio
z konkretnego organizmu. Material gene-
tyczny mozna izolowa¢ z wody, gleby, osa-
dow, powietrza, biofilmu, czy szczatkéw
organicznych i odchodéw (Pawlowski i in.
2020). Dzigki temu mozna latwiej i doktad-
niej okresli¢ sklad gatunkowy niz na pod-
stawie cech morfologicznych. Tradycyjne
podejscie czesto nie jest mozliwe, ponie-
waz oznaczenie do poziomu gatunku moze
wymagac obecnosci konkretnego stadium
rozwoju (Ruppert i in. 2019). Co réwniez
istotne, material genetyczny moze pocho-
dzi¢ zaréwno z fragmentéw tkanek, wto-
sow, $liny, odchodéw, krwi, gamet, lici,
owocow, pytkow, jak i z catych mikroor-
ganizméw (Ruppert i in. 2019; Pawlowski
i in. 2020).

Metabarkoding umozliwia identyfi-
kacje wielu gatunkow na podstawie ana-
lizy jednej probki za pomoca wysoko-
przepustowego sekwencjonowania DNA.
Sekwencjonowanie to poznanie kolejno-
$ci par nukleotydéw w czasteczce DNA.
Tradycyjne sekwencjonowanie metoda
Sangera pozwala na odczytanie sekwen-
¢ji tylko woéwczas, gdy w badanej probce
znajduje sie tylko jeden wariant danego
fragmentu DNA. Natomiast przy uzyciu
wysokoprzepustowego sekwencjonowania
mozemy jednocze$nie odczytaé sekwen-
cje danego fragmentu DNA wystepujacego
w wielu réznych wariantach, niezaleznie czy
pochodza one od jednego czy od mieszani-
ny organizméw. Metabarkoding jest wyko-
rzystywany m.in. do analizowania prébek
srodowiskowych, w przypadku ktérych
oznaczanie morfologiczne jest niemozliwe
lub nieoptacalne (Liu i in. 2019). Dzieki
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tej metodzie mozemy wyciaga¢ wnioski na
temat poziomu bioréznorodnosci ekosyste-
mow czy siedlisk, skutkéw zmian klimatu,
stanu czystosci wdd, relacji miedzy organi-
zmami czy diety zwierzat. Metabarkoding
znajduje réwniez zastosowanie w krymi-
nalistyce - do poznania miejsca zbrodni,
a takze w apiologii, przemysle spozywczym
czy w ochronie zdrowia.

Do sekwencjonowania wykorzystuje sie
barkody DNA - krotkie fragmenty DNA
(markery), stanowiace ,kod kreskowy”
- dzialajacy podobnie jak kody kreskowe
umieszczane np. na opakowaniach pro-
duktéw spozywczych. Barkody sa bardzo
zmienne miedzygatunkowo, lecz niezmien-
ne wewnatrzgatunkowo dlatego umozliwia-
ja identyfikacje gatunkéw (Liu i in. 2019).
Do kazdej z grup organizméw (zwierzeta,
rosliny, grzyby, bakterie) stosuje sie roz-
ne, charakterystyczne fragmenty DNA.
Najczesciej wykorzystywanymi markerami
DNA sa: dla zwierzat — fragment mitochon-
drialnego genu COI (ang. cytochrome c oxi-
dase subunit I, gen podjednostki I oksydazy
cytochromowej), dla roslin - plastydowy
gen rbcL (ribulose 1,5-bisphosphate carboxy-
lase), dla bakterii - 16S oraz dla grzybow -
gen jadrowy ITS (ang. internal transcribed
spacer) (Cristescu 2014). Tego typu barkody
pozwalaja na jednoczesne zidentyfikowanie
wielu gatunkéw nalezacych do tej samej
grupy (np. bakterii lub eukariontéw). To od-
réznia je od markeréw specyficznych tylko
dla jednego gatunku, a metabarkoding od
popularnego wczesniej barkodingu, gdzie
stosuje si¢ barkody pozwalajace na namno-
zenie fragmentu DNA specyficznego dla
konkretnego gatunku.
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Jak przeprowadzi¢ metabarkoding?
Najpierw nalezy wyizolowa¢ material ge-
netyczny z pobranych prébek, np. $rodo-
wiskowych. W tym celu stosuje sie zwykle
komercyjne kity do izolacji, bo materiat
w postaci prob srodowiskowych nalezy do
wymagajacych. Izolat trzeba podda¢ reak-
¢ji PCR (ang. polymerase chain reaction,
tancuchowa reakeja polimerazy), aby z wy-
korzystaniem odpowiednich starteréw po-
wieli¢ wybrany region DNA, czyli nasz wy-
brany barkod. Obecnie prawdopodobnie
kazdy z nas zna pojecie PCR, ale czy wiemy,
w jaki spos6b pozwala na uzyskanie bardzo
duzej liczby kopi wybranego przez nas bar-
kodu, co z kolei jest konieczne do przepro-
wadzenia sekwencjonowania? (ryc. 2).

Nastepnie nalezy zobrazowa¢ otrzyma-
ne powielone fragmenty, zeby si¢ upewnic,
czy reakcja zaszlta prawidtowo. Do tego
celu wykorzystuje sie elektroforeze, czyli
rozdzielenie fragmentéw DNA dzigki ich
dodatniemu natadowaniu w polu elek-
trycznym zelu agarozowym.

Kolejnym krokiem jest wykonanie sek-
wencjonowania nastepnej generacji i po-
réwnanie otrzymanych sekwencji (za pomo-
g narzedzi bioinformatycznych) z sekwen-
cjami zdeponowanymi w ogélnodostepnych
i darmowych bazach sekwencji nukleotydo-
wych (np. GenBank, BOLD, SILVA).

Badania bioréznorodnosci

Metabarkoding jest uzywany w wielu
dziedzinach nauki. Nalezy do nich m.in.
monitoring i ochrona bioréznorodno-
$ci. Przykladem mogg by¢ tutaj badania

DNA
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2 | Schemat dziatania PCR:

w kilkuetapowym procesie nastgpuje
rozdzielenie dwuniciowego DNA

i przylgczanie starterow (krétkich
fragmentow DNA), do ktérych enzym
polimeraza dobudowuje kolejne nukleotydy

bioréznorodnoéci  organizméw  glebo-
wych. Wiedza o mikroorganizmach gle-
bowych jest wcigz niezadawalajaca po-
przez ich ogromne zréznicowanie i trud-
nosci w oznaczaniu morfologicznym.
Metabarkoding jest szansg na doglebne
poznanie roéznorodnoéci mikroorgani-
zméw glebowych oraz mechanizmdw, kté-
re umozliwiajg im prawidtowe funkcjono-
wanie (Francioli i in. 2021).

Nie tylko badacze skoncentrowani na
organizmach glebowych odnalezli zasto-
sowanie dla metabarkodingu w swoich
badaniach. Na przyktad muchdéwki (rzad:
Diptera) nie sg popularne wsréd bada-
czy, mimo swojej istotnej roli w $rodowi-
sku. Przez komplikacje napotykane przy
oznaczaniu oraz wystepowanie gatunkow
kryptycznych (gatunki, ktére sa bardzo
podobne, co uniemozliwia ich rozréznie-
nie na podstawie cech morfologicznych)
wiele grup tych owadéw jest nieznanych,
zwlaszcza tych zamieszkujacych obszary
tropikalne. Wykorzystanie metabarkodin-
gu w badaniu organizméw, ktére zostaty
schwytane do pufapek, umozliwilo pozna-

y STARTER

—
i wydtuzenie nici
72°C

nie znacznej réznorodnosci gatunkowej
muchéwek w tropikalnych rejonach Chin
(Huang i in. 2022). Podobnie jest w przy-
padku tropikalnych ptazéw bezogono-
wych, ktérych identyfikacja bez wykorzy-
stania metabarkodingu jest utrudniona
(Liiin. 2021).

Efektywny monitoring bioréznorod-
nosci ekosysteméw wodnych jest niezbed-
ny do prowadzenia dzialan ochronnych.
Podobnie jak w przypadku wyzej wy-
mienionych ekosystemoéw, identyfikacja
w sposob tradycyjny jest wymagajaca, cze-
$ciej stosowana do makrofauny i nie gwa-
rantuje powtarzalno$ci w przeciwienstwie
do metabarkodingu (Klunder i in. 2022).

Badania srodowiskowe

Metabarkoding jest uzywany réwniez
do oceny jakosci $rodowiska, np. poprzez
oznaczenie gatunkéw typowych dla wod
o dobrej jako$ci. Bezkregowce wodne
moga by¢ trudne do oznaczenia, poniewaz
czesto wystepuja w stadiach larwalnych
lub nie wykazuja szczegdlnych cech umoz-
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/B!O!NDYKATORY - organizmy, ktérych

wystepowanie informuje o jakosci
srodowiska, ze wzgledu na ich niskq
tolerancje na zmiane warunkdéw otoczenia

(Holt i Miller 2011) 3 | Metabarkoding jest wykorzystywany
PROTISTY - zréznicowany zbiér do badania wplywu zmian klimatu na
organizmow eukariotycznych (posiadajgcych funkcjonowanie ekosystemow srodowisk
jadro komaérkowe): glonéw, pierwotniakéw wysokogorskich, polarnych i wodnych

i sluzowcéw (Finlay 2004) fot. Natalia Kollegova (pobrane z Pixabay)

liwiajacych rozréznienie grup. Ponadto,
oznaczanie ze wzgledu na cechy morfolo-
giczne jest czasochfonne i wymaga udziatu
szeregu specjalistow (Kuntke i in. 2020).
Wykorzystanie metabarkodingu do oceny
skladu gatunkowego bioindykatorow*, np.
wodnych protistow*, pozwala na poszerze-
nie wiadomosci o biogeografii gatunkéw
i ich ekologii (Pawlowski i in. 2016).

Jednymi z bioindykatoréw czystosci
wod sg okrzemki, bedace waznym ogniwem
w ekosystemie — stanowig pozywienie dla
innych organizméw. Niektdre gatunki zyja
w szerokim zakresie warunkéw $rodowi-
ska, natomiast inne preferuja waski zakres.
Rozréznienie tych gatunkéw bywa trudne
i czasochlonne, stad tez badacze zdecydo-
wali sie na wykorzystanie metabarkodingu
do zbadania jako$ci wod w rzekach zachod-
niej Polski: Odrze oraz Nysie Luzyckiej
(Zimmermann i in. 2015).

Naukowcy zauwazajg jednak, ze w ba-
zach danych jest wcigz niewiele informa-
cji o sekwencjach genetycznych protistow
i podkreslaja jak wazne jest poszerzanie ich
o nowe gatunki, co w przyszloéci znacza-
co usprawni identyfikacje (Pawlowski i in.
2016).

Badania skutkéw zmian klimatu

Zmiany klimatu sg uwazane za jed-
ne z najwiekszych niebezpieczenstw dla
funkcjonowania ekosystemoéw, zwlaszcza
w przypadku $rodowisk polarnych, wy-
sokogorskich oraz wodnych (Guisan i in.
2019; Verrall i in. 2020; Gallego i in. 2020).
Zwyczajowo badania wplywu zmian kli-
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matu prowadzi si¢ w kontekscie jednego
gatunku, mimo Zze funkcjonowanie eko-
systemow jest oparte na wzajemnych re-
lacjach wielu grup organizméw. Uzycie
tradycyjnych metod oznaczania dla wielu
gatunkow jednoczesnie jest trudne, dlate-
go do oceny ogdlnego wplywu zmian kli-
matu na gatunki wystepujace w wodach
przybrzeznych wykorzystuje sie metabar-
koding (Gallego i in. 2020).

Poza badaniem zmian klimatu, ktére
zagrazaja bioréznorodnosci, metabarko-
ding jest narzedziem do poznania zmian,
ktére nastapily w przesztosci, co pozwa-
la na modelowanie i przewidywanie dal-
szych zmian $rodowiskowych. Naukowcy
przeanalizowali nunataki (odizolowane
od siebie goéry otoczone lodem), ktore re-
prezentuja ekosystem wyspowy (dysper-
sja organizmoéw jest ograniczona, w tym
przypadku przez 16d). Zbadano DNA
pozyskane z osadéw i odtworzono prze-
ksztalcenia roslinnosci na przestrzeni 130
lat. Wykazano, ze zmiany klimatu zacho-
dza szybko i w ten sam sposéb oddziatu-
ja na organizmy odizolowane od siebie
(Jorgensen i in. 2012).

Dieta organizmow

Analiza diety organizméw dostarcza
nie tylko informacji wprost o skfadnikach
pozywienia konkretnych gatunkéw, ale
réwniez o funkcjonowaniu ekosystemu,
stanie §rodowiska, wplywie zmian klima-
tu na gatunki, interakcji troficznych, sieci
pokarmowych, czy wplywie degradacji sie-
dlisk na zwierzeta. ,,JesteSmy tym, co jemy”
- zwierzeta sg klasyfikowane ze wzgledu
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na sposéb odzywiania, od typu pobie-
ranego pokarmu zalezy ich zachowanie
i miejsce w sieci troficznej (Goldberg i in.
2020). Wpykorzystanie metabarkodingu
ulatwia i uszczegdélowia analize diety orga-
nizméw. Morfologiczne oznaczanie skla-
du pokarmu jest pracochlonne, a czasami
niemozliwe, ze wzgledu na konieczno$¢
usmiercenia zwierzecia w celu zbadania
zawartosci jego zoladka (van Zinnicq i in.
2021). Ograniczenia wystepuja szczegolnie
w przypadku zwierzat chronionych lub za-
grozonych (Goldberg i in. 2020).

Wykorzystanie metabarkodingu w usta-
leniu diety okazalo si¢ skuteczne w przy-
padku sustogona brunatnego (Urocitellus
brunneus) - gryzonia z rodziny wiewior-
kowatych, chronionego w Stanach Zjedno-
czonych. Jego specyficzny tryb zycia utrud-
nia mozliwos¢ obserwacji. Wykorzystanie
innych metod niz metabarkoding wiaze sie
z potencjalnie niepoprawnym okresleniem
skltadu pokarmu roslinnego, ktéry rézni
sie stopniem strawienia resztek. Przez to
wystepowanie pewnych gatunkéw roélin
w diecie moze by¢ zawyzone, a innych -
dokladniej strawionych — niedoszacowane.
Metabarkoding ogranicza bledy wynika-
jace ze zrdznicowanego poziomu strawie-
nia pokarmu, poniewaz eDNA pozostaje
w prdobce niezaleznie od stopnia strawie-
nia. Analiza pokarmowa jest szczegdlnie
wazna w przypadku zwierzat hibernuja-
cych, ktére w krotkim czasie musza pobraé
duza ilo$¢ wysokoenergetycznego pokar-
mu, co moze si¢ okaza¢ utrudnione na
przyklad ze wzgledu na degradacje siedlisk
(Goldberg i in. 2020). Podobne problemy
spotykali badacze duzych kregowcéw wod-

3 | Obecnosé orzesznicy w diecie lisa
rudego i kuny lesnej w Tatrzatiskim PN
wykazano przy wykorzystaniu metody
metabarkodingu do analizy odchodéw
drapieznikéw

fot. Pixabay

nych. Ich zerowanie bylo trudne do obser-
wagcji, a status ochronny nie pozwalal na
bezposrednie badanie tresci zotadka. Van
Zinnicq i wspotautorzy (2021) mogli okre-
$li¢ diete rekindéw analizujac materiat po-
chodzacy z wymazéw z kloaki. Wezesniej
stosowane metody oceny diety na podsta-
wie odchodéw okazaly sie zawodne, gdyz
wydaliny po zmieszaniu z woda morska
tracily wartoéci informatywne dla badaczy
(Van Zinnicq i in. 2021).

Poznanie zwyczajéw pokarmowych
pozwala na zrozumienie roli zwierzat
w ekosystemie i odwrotnie - jak zmienia-
jacy si¢ ekosystem wplywa na organizmy.
Szczegolnie istotne jest to w $rodowiskach
narazonych na zanikanie, jak np. lasy tro-
pikalne (Hemprich-Bennett i in. 2021),
ekosystemy morskie (Zamora-Terol i in.
2020) czy tereny arktyczne (Urban i in.
2021). Degradacja siedlisk w rejonach tro-
pikalnych negatywnie wptywa na biordz-
norodnos$¢, co mozna udowodni¢ wyko-
rzystujac metabarkoding do analizy diety
nietoperzy. Autorzy wykazali, ze w przy-
padku nietoperzy zerujacych w zanikaja-
cych regionach laséw tropikalnych rézno-
rodno$¢ dostepnego pokarmu jest istotnie
ubozsza w pordwnaniu do zwierzat zyja-
cych w starodrzewach, co w konsekwencji
wplywa na zmniejszenie stabilnosci popu-
lacji (Hemprich-Bennett i in. 2021).

Réwniez na terenie Polski prowadzone
sg liczne badania z zastosowaniem metod
metabarkodingu. Za ich pomoca udato sie
na przyklad ustali¢, ze w diecie dwoch ga-
tunkéw drapieznikéw zyjacych w Tatrzan-
skim Parku Narodowym, lisa rudego i kuny

le$nej, wystepuje do$¢ rzadki gryzon - orze-
sznica leszczynowa. Obecnos$¢ orzesznicy
w pokarmie wykazano po raz pierwszy do-
piero po przeanalizowaniu odchodéw dra-
pieznikéw, co dostarczyto informacji o spo-
sobie polowania lisa i kuny w tym szczegél-
nym gorskim terenie (Cichocki i in. 2020).

W Polsce wystepuje populacja zubra,
ktora z powodu zmian klimatu oraz presji
czlowieka musiata przenie$¢ si¢ z terenéw
otwartych do laséw. Badacze zadali sobie
pytanie o wplyw, jaki na zubry ma ta wiel-
ka zmiana warunkoéw, a takze o to, czy zdo-
taly si¢ przystosowa¢ do funkcjonowania
w tym $rodowisku. Przeanalizowano préb-
ki odchodéw zubréw zyjacych w Puszczy
Bialowieskiej, aby za pomoca metabar-
kodingu odtworzy¢ diete tych zwierzat.
Okazalo sig, ze dieta Zubréw jest zmienna
w zaleznosci od sezonu, jednak w ciggu cale-
go roku zubry zerowaly na gatunkach drzew.
Wykazano, ze chociaz las nie jest optymal-
nym $rodowiskiem zycia dla zubrow, pier-
wotnie przystosowanych do Zerowania na
fakach, moze zaoferowal im schronienie
przed wysokimi temperaturami, owada-
mi, a takze duza dostepno$¢ do zrdznico-
wanego i fatwego do strawienia pokarmu.
Metabarkoding umozliwil autorom prze-
prowadzenie doglebnej analizy zwyczajow
zubra, co jest szczegolnie istotne ze wzgledu
na to, ze populacja zubra jest bliska zagroze-
nia wymarciem (Kowalczyk i in. 2019).

J. Kotodziejczyk | METABARKODING - UNIWERSALNE NARZEDZIE... |

21



Ponadto, metabarkoding jest uzywany
do analizy diety w celu poznania zwycza-
jow konkretnych gatunkéw i ich behawioru,
a wiedze t¢ mozna wykorzysta¢ do ochro-
ny gatunkéw poprzez ochrone ich bazy
zywieniowej. Do interesujacych wnioskow
doszli da Silva i wspolautorzy (2020), kto-
rzy ustalili, Ze réznice w diecie bialorzytki
zalobnej (Oenanthe leucura), niewielkiego
ptaka z rodziny muchotéwkowatych, nie sa
zwigzane z dymorfizmem plciowym, ktéry
u tego gatunku nie wystepuje, a ze wzgle-
du na zréznicowany behawior plciowy. Te
wnioski moga zmieni¢ sposéb postrzegania
zwyczajow zywieniowych i behawioru row-
niez u innych gatunkoéw (da Silva i in. 2020).

Relacje miedzy organizmami

Wykorzystanie metabarkodingu do-
starcza informacji o relacjach miedzy or-
ganizmami. Miedzy innymi moze postuzy¢
do zbadania interakeji gospodarz-pasozyt i
poznania réznorodnosci patogenéw danych
organizméw. Wiadomosci na temat obec-
nosci i skladu gatunkowego pasozytow sa
szczegolnie wazne, poniewaz patogeny dzia-
tajac negatywnie na stan zdrowia gospoda-
rzy zmniejszajg ich dostosowanie. Ponadto,
wiele zwierzat jest nosicielami pasozytow,
ktore moga si¢ przenosi¢ takze na ludzi
(Stensvold i in. 2021). Kompleksowa analiza
patogendéw jest trudna do przeprowadzenia
z wykorzystaniem mikroskopii, stad uzycie
metabarkodingu jest istotne w tej dziedzi-
nie, przez umozliwienie wykrycia paso-
zytow na kazdym etapie cyklu Zyciowego.
Ponadto, uzyskanie sekwencji genetycznej
moze pozwoli¢ na poznanie pokrewienstwa
patogenéw (Bourret i in. 2021).

22 | CHRONMY PRZYRODE OJCZYSTA | 78/2/2022

Metabarkoding jest narzedziem w re-
kach badaczy zajmujacych sie nie tylko
zwierzetami, ale takze roslinami czy grzy-
bami. Dzieki tej metodzie poznano zalez-
nosci pomiedzy stawonogami a owocni-
kami grzybow, w ktérych zyja (Lunde i in.
2022). Botanicy badaja obecno$¢ i roz-
przestrzenianie si¢ roslinnych patogenéw,
aby zaproponowa¢ dzialania ochronne
dla roélin. Wiele z chordb, ktére obecnie
zagrazajg uprawom rolniczym, jest spowo-
dowanych wzmozonym przemieszczaniem
sie ludzi i zwiazanym z tym transportem
gatunkéw inwazyjnych, co réwniez moz-
na wykaza¢ za pomoca metabarkodingu
(Bulman i in. 2018).

Kryminalistyka

Kolejne zastosowanie metabarkoding
znajduje w kryminalistyce. Dzigki iden-
tyfikacji zasiedlajacych zwloki mikroor-
ganizmoéw mozna okresli¢ czas zgonu czy
miejsce zbrodni badz ustali¢ przyczyne
$mierci (Giampaoli i in. 2021). Poprzez
poréwnanie pylkéw roslin znalezionych
na miejscu zbrodni i odziezy podejrza-
nego mozna nawet znalez¢ sprawce (Liu
i in. 2021). Identyfikacja pytku pozwala
na okreélenie gatunkéw roslin charakte-
rystycznych dla danego siedliska, co moze
wskaza¢ miejsce popelnienia zbrodni
i przyczyni¢ si¢ do odnalezienia spraw-
cy (Liu i in. 2021). Metabarkoding wyma-
ga niewielkiej ilosci DNA, co jest istotne
zwlaszcza w przypadku rozwigzywania
spraw kryminalnych, gdzie $ledczy i ba-
dacze dysponuja zaledwie $ladowa iloscig
materiatu (Allwood i in. 2020).

Inne dziedziny

Zauwaza sie wzrost zainteresowania me-
tabarkodingiem w apiologii (dzial entomo-
logii - nauka o pszczofach). Wykorzystujac
metabarkoding do badania préb miodu
ocenia si¢ jego pochodzenie geograficzne,
zwyczaje zerowania pszczot, kwiatowa kom-
pozycje miodu, a w konsekwencji, zréznico-
wanie roélin na terenie wykorzystywanym
przez pszczoty (Hawkins i in. 2015; Milla
i in. 2021). Analizowa¢ mozna nie tylko
pytek roslinny, ale rowniez specyficzne mi-
kroorganizmy zawarte w miodzie, ktore
réwniez mogg informowaé o pochodzeniu
geograficznym (Wirta i in. 2021). Niewielkie
zréznicowanie gatunkowe pytkéw rolin
odnotowane w miodzie moze $wiadczy¢
o zmniejszaniu si¢ zréznicowania bazy po-
karmowej dla pszczol. Mozna wigc osza-
cowal presje antropogeniczng, poziom re-
dukgji siedlisk, skutki ekspozycji pszczét na
szkodniki i pestycydy (Hawkins i in. 2015).
Jednak informacje o miodzie, ktére mozemy
pozyska¢ przy uzyciu metabarkodingu sa
istotne nie tylko dla naukowcédw. Réwniez
pszczelarze, a takze my wszyscy — milosnicy
miodu, mozemy zyskaé nowa wiedze.

Kolejnym zastosowaniem jest kontrola
zywnoéci i identyfikacja drobnoustrojow
chorobotworczych odpowiedzialnych np.
za zatrucia pokarmowe. Wykorzystanie me-
tabarkodingu identyfikuje wiele gatunkéw
patogenow w krotkim czasie, co umozliwia
szybka reakcje, ktora jest niezbedna podczas
wystapienia infekcji (Griitzke i in. 2019).
Ponadto, badacze wykorzystuja metabarko-
ding do zapobiegania chorobom grzybicz-
nym przez doglebna analize prawidlowego

i chorobowego mykobiomu (ogét gatunkow
grzybéw obecnych w danym $rodowisku,
np. w organizmie czlowieka) u ludzi, jako ze
ze sktadem mykobiomu s3 zwigzane choro-
by takie jak: stwardnienie boczne zanikowe,
choroba Alzheimera, mukowiscydoza, ast-
ma, zespdl jelita drazliwego, czy atopowe
zapalenie skory (Gnat i in. 2021).

Obecnie wiele sie méwi o mikroorga-
nizmach chorobotwoérczych przenoszonych
przez kleszcze, a do ,najpopularniejszych’
nalezy Borrelia burgdorferi, ktéra wywoluje
borelioze. Badacze postanowili z uzyciem
metabarkodingu zbada¢ kleszcze wystepuja-
ce w parkach miejskich w Poznaniu, aby sie
dowiedzie¢, ktére mikroorganizmy sg prze-
noszone przez kleszcze i moga mie¢ nega-
tywny wplyw na ludzi. Wykazali, ze kleszcz
pospolity (ten sam, ktéry przenosi kretki
Borrelii), nie jest wektorem mikrosporydiéw
(pasozytdw o niejasnej pozycji), poniewaz
prawdopodobnie kleszcz wyksztalcit me-
chanizmy, ktére zwalczaja mikrosporydia.
Dzieki temu nie sg przenoszone dalej, np. na
ludzi czy psy (Trzebny i in. 2022).

Z tej nowoczesnej metody jaka jest meta-
barkoding juz teraz korzysta wielu badaczy
z réznych dziedzin naukowych. Zwracaja
oni jednak uwage na potrzebe systematycz-
nego rozwijania metody oraz wzbogacania
w nowe sekwencje baz danych. Wcigz istnieja
dziedziny, w ktérych metabarkoding bedzie
mogt zosta¢ wykorzystany w przysztosci.
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