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JAK ŚLEDZIĆ PRZESZŁOŚĆ  
I PRZEPOWIADAĆ PRZYSZŁOŚĆ  
W LABORATORIUM?  
METABARKODING – UNIWERSALNE 
NARZĘDZIE DO BADANIA  
SKŁADU GATUNKOWEGO JOANNA 

KOŁODZIEJCZYK

Metabarkoding to metoda umożliwia-
jąca jednoczesną identyfikację wielu ga-
tunków z jednej próbki za pomocą wysoko-
przepustowego sekwencjonowania DNA. 
Dzięki niej, wykorzystując próby pobrane 
ze środowiska, możliwe jest ustalenie, ja-
kie organizmy pozostawiły po sobie w śro-
dowisku DNA – ślad niewidzialny gołym 
okiem, lecz informujący o składzie gatun-
kowym danego miejsca. Metabarkoding 
znalazł zastosowanie w badaniach bio-

1 | Metabarkoding drogą do masowej 
identyfikacji gatunków 
fot. Laris Koshkin (pobrane z Pixabay, 
zmienione)

różnorodności, skutków zmian klimatu, 
oceny czystości środowiska, relacji mię-
dzy organizmami, diety zwierząt, a także 
w kryminalistyce, apiologii, przemyśle oraz 
naukach o zdrowiu. Z tej nowoczesnej me-
tody korzysta coraz więcej naukowców 
z różnych dziedzin naukowych, wciąż jed-
nak istnieją gałęzie nauki, w których meta-
barkoding będzie mógł zostać wykorzysta-
ny w przyszłości. 

Genetyka molekularna znajduje coraz 
szersze zastosowanie w badaniach typowo 
środowiskowych. Po tym jak rozwinęły 
się i weszły do szerokiego użytku metody 
wykorzystujące zmienność genetyczną do 
określania stopnia izolacji czy kierunków 
migracji osobników z zagrożonych popula-
cji i gatunków, przyszedł czas na wykorzy-
stanie tzw. barkodów DNA do oceny skła-
du gatunkowego organizmów obecnych 
w rozmaitych środowiskach z pobranych 
próbek.

eDNA 

Badacze mikroorganizmów nie mogą 
obserwować swoich modeli badawczych 
„na żywo” w naturalnym miejscu występo-
wania – są zbyt małe. Naukowcy zajmujący 
się badaniem większych organizmów lub 
relacji pomiędzy organizmami również 
coraz częściej wykorzystują genetykę mo-
lekularną i DNA pobrane bezpośrednio ze 
środowiska. 

Każdy organizm (również człowiek) 
pozostawia po sobie ślad w środowisku 
w postaci fragmentów DNA, które można 
wyizolować i zidentyfikować, mimo szko-
dliwego wpływu czynników zewnętrz-
nych. Po zbadaniu próbki ze środowiska, 
jesteśmy w stanie ocenić, jakie zwierzęta, 
rośliny czy grzyby były obecne w danym 
miejscu, nawet jeśli w danej chwili w ba-
danej próbie znajdują się już tylko martwe 
szczątki, a nie żywe organizmy. W meto-
dzie tej używa się eDNA (environmental 
DNA – DNA „środowiskowe”). Jest to 
DNA organizmów wyizolowane z próbek 
środowiskowych (w  których każdy orga-

nizm pozostawia ślad), a nie bezpośrednio 
z konkretnego organizmu. Materiał gene-
tyczny można izolować z wody, gleby, osa-
dów, powietrza, biofilmu, czy szczątków 
organicznych i odchodów (Pawlowski i in. 
2020). Dzięki temu można łatwiej i dokład-
niej określić skład gatunkowy niż na pod-
stawie cech morfologicznych. Tradycyjne 
podejście często nie jest możliwe, ponie-
waż oznaczenie do poziomu gatunku może 
wymagać obecności konkretnego stadium 
rozwoju (Ruppert i in. 2019). Co również 
istotne, materiał genetyczny może pocho-
dzić zarówno z fragmentów tkanek, wło-
sów, śliny, odchodów, krwi, gamet, liści, 
owoców, pyłków, jak i z całych mikroor-
ganizmów (Ruppert i in. 2019; Pawlowski 
i in. 2020).

Metabarkoding umożliwia identyfi-
kację wielu gatunków na podstawie ana-
lizy jednej próbki za pomocą wysoko-
przepustowego sekwencjonowania DNA. 
Sekwencjonowanie to poznanie kolejno-
ści par nukleotydów w  cząsteczce DNA. 
Tradycyjne sekwencjonowanie metodą 
Sangera pozwala na odczytanie sekwen-
cji tylko wówczas, gdy w badanej próbce 
znajduje się tylko jeden wariant danego 
fragmentu DNA. Natomiast przy użyciu 
wysokoprzepustowego sekwencjonowania 
możemy jednocześnie odczytać sekwen-
cje danego fragmentu DNA występującego 
w wielu różnych wariantach, niezależnie czy 
pochodzą one od jednego czy od mieszani-
ny organizmów. Metabarkoding jest wyko-
rzystywany m.in. do analizowania próbek 
środowiskowych, w przypadku których 
oznaczanie morfologiczne jest niemożliwe 
lub nieopłacalne (Liu i in. 2019). Dzięki 
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tej metodzie możemy wyciągać wnioski na 
temat poziomu bioróżnorodności ekosyste-
mów czy siedlisk, skutków zmian klimatu, 
stanu czystości wód, relacji między organi-
zmami czy diety zwierząt. Metabarkoding 
znajduje również zastosowanie w krymi-
nalistyce – do poznania miejsca zbrodni, 
a także w apiologii, przemyśle spożywczym 
czy w ochronie zdrowia. 

Do sekwencjonowania wykorzystuje się 
barkody DNA – krótkie fragmenty DNA 
(markery), stanowiące „kod kreskowy” 
– działający podobnie jak kody kreskowe 
umieszczane np. na opakowaniach pro-
duktów spożywczych. Barkody są bardzo 
zmienne międzygatunkowo, lecz niezmien-
ne wewnątrzgatunkowo dlatego umożliwia-
ją identyfikację gatunków (Liu i in. 2019). 
Do każdej z grup organizmów (zwierzęta, 
rośliny, grzyby, bakterie) stosuje się róż-
ne, charakterystyczne fragmenty DNA. 
Najczęściej wykorzystywanymi markerami 
DNA są: dla zwierząt – fragment mitochon-
drialnego genu COI (ang. cytochrome c oxi-
dase subunit I, gen podjednostki I oksydazy 
cytochromowej), dla roślin – plastydowy 
gen rbcL (ribulose 1,5-bisphosphate carboxy-
lase), dla bakterii – 16S oraz dla grzybów – 
gen jądrowy ITS (ang. internal transcribed 
spacer) (Cristescu 2014). Tego typu barkody 
pozwalają na jednoczesne zidentyfikowanie 
wielu gatunków należących do tej samej 
grupy (np. bakterii lub eukariontów). To od-
różnia je od markerów specyficznych tylko 
dla jednego gatunku, a  metabarkoding od 
popularnego wcześniej barkodingu, gdzie 
stosuje się barkody pozwalające na namno-
żenie fragmentu DNA specyficznego dla 
konkretnego gatunku.

Jak przeprowadzić metabarkoding? 
Najpierw należy wyizolować materiał ge-
netyczny z pobranych próbek, np. środo-
wiskowych. W tym celu stosuje się zwykle 
komercyjne kity do izolacji, bo materiał 
w postaci prób środowiskowych należy do 
wymagających. Izolat trzeba poddać reak-
cji PCR (ang. polymerase chain reaction, 
łańcuchowa reakcja polimerazy), aby z wy-
korzystaniem odpowiednich starterów po-
wielić wybrany region DNA, czyli nasz wy-
brany barkod. Obecnie prawdopodobnie 
każdy z nas zna pojęcie PCR, ale czy wiemy, 
w jaki sposób pozwala na uzyskanie bardzo 
dużej liczby kopi wybranego przez nas bar-
kodu, co z kolei jest konieczne do przepro-
wadzenia sekwencjonowania? (ryc. 2). 

Następnie należy zobrazować otrzyma-
ne powielone fragmenty, żeby się upewnić, 
czy reakcja zaszła prawidłowo. Do tego 
celu wykorzystuje się elektroforezę, czyli 
rozdzielenie fragmentów DNA dzięki ich 
dodatniemu naładowaniu w polu elek-
trycznym żelu agarozowym. 

Kolejnym krokiem jest wykonanie sek- 
wencjonowania następnej generacji i  po-
równanie otrzymanych sekwencji (za pomo-
cą narzędzi bioinformatycznych) z sekwen-
cjami zdeponowanymi w ogólnodostępnych 
i darmowych bazach sekwencji nukleotydo-
wych (np. GenBank, BOLD, SILVA). 

Badania bioróżnorodności 

Metabarkoding jest używany w wielu 
dziedzinach nauki. Należy do nich m.in. 
monitoring i ochrona bioróżnorodno-
ści. Przykładem mogą być tutaj badania 

bioróżnorodności organizmów glebo-
wych. Wiedza o mikroorganizmach gle-
bowych jest wciąż niezadawalająca po-
przez ich ogromne zróżnicowanie i trud
ności w oznaczaniu morfologicznym. 
Metabarkoding jest szansą na dogłębne 
poznanie różnorodności mikroorgani-
zmów glebowych oraz mechanizmów, któ-
re umożliwiają im prawidłowe funkcjono-
wanie (Francioli i in. 2021). 

Nie tylko badacze skoncentrowani na 
organizmach glebowych odnaleźli zasto-
sowanie dla metabarkodingu w swoich 
badaniach. Na przykład muchówki (rząd: 
Diptera) nie są popularne wśród bada-
czy, mimo swojej istotnej roli w środowi-
sku. Przez komplikacje napotykane przy 
oznaczaniu oraz występowanie gatunków 
kryptycznych (gatunki, które są bardzo 
podobne, co uniemożliwia ich rozróżnie-
nie na podstawie cech morfologicznych) 
wiele grup tych owadów jest nieznanych, 
zwłaszcza tych zamieszkujących obszary 
tropikalne. Wykorzystanie metabarkodin-
gu w badaniu organizmów, które zostały 
schwytane do pułapek, umożliwiło pozna-

nie znacznej różnorodności gatunkowej 
muchówek w tropikalnych rejonach Chin 
(Huang i in. 2022). Podobnie jest w przy-
padku tropikalnych płazów bezogono-
wych, których identyfikacja bez wykorzy-
stania metabarkodingu jest utrudniona  
(Li i in. 2021). 

Efektywny monitoring bioróżnorod-
ności ekosystemów wodnych jest niezbęd-
ny do prowadzenia działań ochronnych. 
Podobnie jak w przypadku wyżej wy-
mienionych ekosystemów, identyfikacja 
w sposób tradycyjny jest wymagająca, czę-
ściej stosowana do makrofauny i nie gwa-
rantuje powtarzalności w przeciwieństwie 
do metabarkodingu (Klunder i in. 2022). 

Badania środowiskowe

Metabarkoding jest używany również 
do oceny jakości środowiska, np. poprzez 
oznaczenie gatunków typowych dla wód 
o  dobrej jakości. Bezkręgowce wodne 
mogą być trudne do oznaczenia, ponieważ 
często występują w stadiach larwalnych 
lub nie wykazują szczególnych cech umoż-

2 | Schemat działania PCR: 
w kilkuetapowym procesie następuje 
rozdzielenie dwuniciowego DNA 
i przyłączanie starterów (krótkich 
fragmentów DNA), do których enzym 
polimeraza dobudowuje kolejne nukleotydy
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liwiających rozróżnienie grup. Ponadto, 
oznaczanie ze względu na cechy morfolo-
giczne jest czasochłonne i wymaga udziału 
szeregu specjalistów (Kuntke i in. 2020). 
Wykorzystanie metabarkodingu do oceny 
składu gatunkowego bioindykatorów*, np. 
wodnych protistów*, pozwala na poszerze-
nie wiadomości o biogeografii gatunków 
i ich ekologii (Pawlowski i in. 2016). 

Jednymi z bioindykatorów czystości 
wód są okrzemki, będące ważnym ogniwem 
w ekosystemie – stanowią pożywienie dla 
innych organizmów. Niektóre gatunki żyją 
w szerokim zakresie warunków środowi-
ska, natomiast inne preferują wąski zakres. 
Rozróżnienie tych gatunków bywa trudne 
i czasochłonne, stąd też badacze zdecydo-
wali się na wykorzystanie metabarkodingu 
do zbadania jakości wód w rzekach zachod-
niej Polski: Odrze oraz Nysie Łużyckiej 
(Zimmermann i in. 2015). 

Naukowcy zauważają jednak, że w ba-
zach danych jest wciąż niewiele informa-
cji o sekwencjach genetycznych protistów 
i podkreślają jak ważne jest poszerzanie ich 
o nowe gatunki, co w przyszłości znaczą-
co usprawni identyfikację (Pawlowski i in. 
2016). 

Badania skutków zmian klimatu 

Zmiany klimatu są uważane za jed-
ne z największych niebezpieczeństw dla 
funkcjonowania ekosystemów, zwłaszcza 
w przypadku środowisk polarnych, wy-
sokogórskich oraz wodnych (Guisan i in. 
2019; Verrall i in. 2020; Gallego i in. 2020). 
Zwyczajowo badania wpływu zmian kli-

3 | Metabarkoding jest wykorzystywany  
do badania wpływu zmian klimatu na 
funkcjonowanie ekosystemów środowisk 
wysokogórskich, polarnych i wodnych  
fot. Natalia Kollegova (pobrane z Pixabay)

BIOINDYKATORY – organizmy, których 
występowanie informuje o jakości 
środowiska, ze względu na ich niską 
tolerancję na zmianę warunków otoczenia 
(Holt i Miller 2011)
PROTISTY – zróżnicowany zbiór 
organizmów eukariotycznych (posiadających 
jądro komórkowe): glonów, pierwotniaków 
i śluzowców (Finlay 2004)
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leśnej, występuje dość rzadki gryzoń – orze
sznica leszczynowa. Obecność orzesznicy 
w pokarmie wykazano po raz pierwszy do- 
piero po przeanalizowaniu odchodów dra- 
pieżników, co dostarczyło informacji o spo- 
sobie polowania lisa i kuny w tym szczegól
nym górskim terenie (Cichocki i in. 2020). 

W Polsce występuje populacja żubra, 
która z powodu zmian klimatu oraz presji 
człowieka musiała przenieść się z terenów 
otwartych do lasów. Badacze zadali sobie 
pytanie o wpływ, jaki na żubry ma ta wiel-
ka zmiana warunków, a także o to, czy zdo-
łały się przystosować do funkcjonowania 
w  tym środowisku. Przeanalizowano prób-
ki odchodów żubrów żyjących w  Puszczy 
Białowieskiej, aby za pomocą metabar-
kodingu odtworzyć dietę tych zwierząt. 
Okazało się, że dieta żubrów jest zmienna 
w zależności od sezonu, jednak w ciągu całe-
go roku żubry żerowały na gatunkach drzew. 
Wykazano, że chociaż las nie jest optymal-
nym środowiskiem życia dla żubrów, pier-
wotnie przystosowanych do żerowania na 
łąkach, może zaoferować im schronienie 
przed wysokimi temperaturami, owada-
mi, a także dużą dostępność do zróżnico-
wanego i łatwego do strawienia pokarmu. 
Metabarkoding umożliwił autorom prze-
prowadzenie dogłębnej analizy zwyczajów 
żubra, co jest szczególnie istotne ze względu 
na to, że populacja żubra jest bliska zagroże-
nia wymarciem (Kowalczyk i in. 2019).

nych. Ich żerowanie było trudne do obser-
wacji, a status ochronny nie pozwalał na 
bezpośrednie badanie treści żołądka. Van 
Zinnicq i współautorzy (2021) mogli okre-
ślić dietę rekinów analizując materiał po-
chodzący z wymazów z kloaki. Wcześniej 
stosowane metody oceny diety na podsta-
wie odchodów okazały się zawodne, gdyż 
wydaliny po zmieszaniu z wodą morską 
traciły wartości informatywne dla badaczy 
(Van Zinnicq i in. 2021).

Poznanie zwyczajów pokarmowych 
pozwala na zrozumienie roli zwierząt 
w ekosystemie i odwrotnie – jak zmienia-
jący się ekosystem wpływa na organizmy. 
Szczególnie istotne jest to w środowiskach 
narażonych 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 wpływa na bioróż-
norodność, co można udowodnić wyko-
rzystując metabarkoding do analizy diety 
nietoperzy. Autorzy wykazali, że w przy-
padku nietoperzy żerujących w zanikają-
cych regionach lasów tropikalnych różno-
rodność dostępnego pokarmu jest istotnie 
uboższa w porównaniu do zwierząt żyją-
cych w starodrzewach, co w konsekwencji 
wpływa na zmniejszenie stabilności popu-
lacji (Hemprich-Bennett i in. 2021). 

Również na terenie Polski prowadzone 
są liczne badania z zastosowaniem metod 
metabarkodingu. Za ich pomocą udało się 
na przykład ustalić, że w diecie dwóch ga- 
tunków drapieżników żyjących w Tatrzań- 
skim Parku Narodowym, lisa rudego i kuny 

na sposób odżywiania, od typu pobie-
ranego pokarmu zależy ich zachowanie 
i miejsce w sieci troficznej (Goldberg i in. 
2020). Wykorzystanie metabarkodingu 
ułatwia i uszczegółowia analizę diety orga-
nizmów. Morfologiczne oznaczanie skła-
du pokarmu jest pracochłonne, a czasami 
niemożliwe, ze względu na konieczność 
uśmiercenia zwierzęcia w celu zbadania 
zawartości jego żołądka (van Zinnicq i in. 
2021). Ograniczenia występują szczególnie 
w przypadku zwierząt chronionych lub za-
grożonych (Goldberg i in. 2020). 

Wykorzystanie metabarkodingu w usta-
leniu diety okazało się skuteczne w przy-
padku susłogona brunatnego (Urocitellus 
brunneus) – gryzonia z rodziny wiewiór- 
kowatych, chronionego w Stanach Zjedno
czonych. Jego specyficzny tryb życia utrud-
nia możliwość obserwacji. Wykorzystanie 
innych metod niż metabarkoding wiąże się 
z potencjalnie niepoprawnym określeniem 
składu pokarmu roślinnego, który różni 
się stopniem strawienia resztek. Przez to 
występowanie pewnych gatunków roślin 
w  diecie może być zawyżone, a innych – 
dokładniej strawionych – niedoszacowane. 
Metabarkoding ogranicza błędy wynika-
jące ze zróżnicowanego poziomu strawie-
nia pokarmu, ponieważ eDNA pozostaje 
w próbce niezależnie od stopnia strawie-
nia. Analiza pokarmowa jest szczególnie 
ważna w przypadku zwierząt hibernują-
cych, które w krótkim czasie muszą pobrać 
dużą ilość wysokoenergetycznego pokar-
mu, co może się okazać utrudnione na 
przykład ze względu na degradację siedlisk 
(Goldberg i in. 2020). Podobne problemy 
spotykali badacze dużych kręgowców wod-

matu prowadzi się w kontekście jednego 
gatunku, mimo że funkcjonowanie eko-
systemów jest oparte na wzajemnych re-
lacjach wielu grup organizmów. Użycie 
tradycyjnych metod oznaczania dla wielu 
gatunków jednocześnie jest trudne, dlate-
go do oceny ogólnego wpływu zmian kli-
matu na gatunki występujące w wodach 
przybrzeżnych wykorzystuje się metabar-
koding (Gallego i in. 2020). 

Poza badaniem zmian klimatu, które 
zagrażają bioróżnorodności, metabarko-
ding jest narzędziem do poznania zmian, 
które nastąpiły w przeszłości, co pozwa-
la na modelowanie i przewidywanie dal-
szych zmian środowiskowych. Naukowcy 
przeanalizowali nunataki (odizolowane 
od siebie góry otoczone lodem), które re-
prezentują ekosystem wyspowy (dysper-
sja organizmów jest ograniczona, w  tym 
przypadku przez lód). Zbadano DNA 
pozyskane z  osadów i odtworzono prze-
kształcenia roślinności na przestrzeni 130 
lat. Wykazano, że zmiany klimatu zacho-
dzą szybko i w ten sam sposób oddziału-
ją na organizmy odizolowane od siebie 
(Jørgensen i in. 2012). 

Dieta organizmów

Analiza diety organizmów dostarcza 
nie tylko informacji wprost o składnikach 
pożywienia konkretnych gatunków, ale 
również o funkcjonowaniu ekosystemu, 
stanie środowiska, wpływie zmian klima-
tu na gatunki, interakcji troficznych, sieci 
pokarmowych, czy wpływie degradacji sie-
dlisk na zwierzęta. „Jesteśmy tym, co jemy” 
– zwierzęta są klasyfikowane ze względu 

3 | Obecność orzesznicy w diecie lisa 
rudego i kuny leśnej w Tatrzańskim PN 
wykazano przy wykorzystaniu metody 
metabarkodingu do analizy odchodów 
drapieżników 
fot. Pixabay
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i chorobowego mykobiomu (ogół gatunków 
grzybów obecnych w danym środowisku, 
np. w organizmie człowieka) u ludzi, jako że 
ze składem mykobiomu są związane choro-
by takie jak: stwardnienie boczne zanikowe, 
choroba Alzheimera, mukowiscydoza, ast-
ma, zespół jelita drażliwego, czy atopowe 
zapalenie skóry (Gnat i in. 2021). 

Obecnie wiele się mówi o mikroorga-
nizmach chorobotwórczych przenoszonych 
przez kleszcze, a do „najpopularniejszych” 
należy Borrelia burgdorferi, która wywołuje 
boreliozę. Badacze postanowili z użyciem 
metabarkodingu zbadać kleszcze występują-
ce w parkach miejskich w Poznaniu, aby się 
dowiedzieć, które mikroorganizmy są prze-
noszone przez kleszcze i mogą mieć nega-
tywny wpływ na ludzi. Wykazali, że kleszcz 
pospolity (ten sam, który przenosi krętki 
Borrelii), nie jest wektorem mikrosporydiów 
(pasożytów o niejasnej pozycji), ponieważ 
prawdopodobnie kleszcz wykształcił me-
chanizmy, które zwalczają mikrosporydia. 
Dzięki temu nie są przenoszone dalej, np. na 
ludzi czy psy (Trzebny i in. 2022). 

Z tej nowoczesnej metody jaką jest meta-
barkoding już teraz korzysta wielu badaczy 
z  różnych dziedzin naukowych. Zwracają 
oni jednak uwagę na potrzebę systematycz-
nego rozwijania metody oraz wzbogacania 
w nowe sekwencje baz danych. Wciąż istnieją 
dziedziny, w których metabarkoding będzie 
mógł zostać wykorzystany w przyszłości.

Inne dziedziny

Zauważa się wzrost zainteresowania me-
tabarkodingiem w apiologii (dział entomo-
logii – nauka o pszczołach). Wykorzystując 
metabarkoding do badania prób miodu 
ocenia się jego pochodzenie geograficzne, 
zwyczaje żerowania pszczół, kwiatową kom-
pozycję miodu, a w konsekwencji, zróżnico-
wanie roślin na terenie wykorzystywanym 
przez pszczoły (Hawkins i in. 2015; Milla 
i  in. 2021). Analizować można nie tylko 
pyłek roślinny, ale również specyficzne mi-
kroorganizmy zawarte w miodzie, które 
również mogą informować o pochodzeniu 
geograficznym (Wirta i in. 2021). Niewielkie 
zróżnicowanie gatunkowe pyłków roślin 
odnotowane w miodzie może świadczyć 
o zmniejszaniu się zróżnicowania bazy po-
karmowej dla pszczół. Można więc osza-
cować presję antropogeniczną, poziom re-
dukcji siedlisk, skutki ekspozycji pszczół na 
szkodniki i pestycydy (Hawkins i in. 2015). 
Jednak informacje o miodzie, które możemy 
pozyskać przy użyciu metabarkodingu są 
istotne nie tylko dla naukowców. Również 
pszczelarze, a także my wszyscy – miłośnicy 
miodu, możemy zyskać nową wiedzę. 

Kolejnym zastosowaniem jest kontrola 
żywności i identyfikacja drobnoustrojów 
chorobotwórczych odpowiedzialnych np. 
za zatrucia pokarmowe. Wykorzystanie me-
tabarkodingu identyfikuje wiele gatunków 
patogenów w krótkim czasie, co umożliwia 
szybką reakcję, która jest niezbędna podczas 
wystąpienia infekcji (Grützke i  in. 2019). 
Ponadto, badacze wykorzystują metabarko-
ding do zapobiegania chorobom grzybicz-
nym przez dogłębną analizę prawidłowego 

Metabarkoding jest narzędziem w rę-
kach badaczy zajmujących się nie tylko 
zwierzętami, ale także roślinami czy grzy-
bami. Dzięki tej metodzie poznano zależ-
ności pomiędzy stawonogami a owocni-
kami grzybów, w których żyją (Lunde i in. 
2022). Botanicy badają obecność i roz-
przestrzenianie się roślinnych patogenów, 
aby zaproponować działania ochronne 
dla roślin. Wiele z chorób, które obecnie 
zagrażają uprawom rolniczym, jest spowo-
dowanych wzmożonym przemieszczaniem 
się ludzi i związanym z tym transportem 
gatunków inwazyjnych, co również moż-
na wykazać za pomocą metabarkodingu 
(Bulman i in. 2018). 

Kryminalistyka

Kolejne zastosowanie metabarkoding 
znajduje w kryminalistyce. Dzięki iden-
tyfikacji zasiedlających zwłoki mikroor-
ganizmów można określić czas zgonu czy 
miejsce zbrodni bądź ustalić przyczynę 
śmierci (Giampaoli i in. 2021). Poprzez 
porównanie pyłków roślin znalezionych 
na miejscu zbrodni i odzieży podejrza-
nego można nawet znaleźć sprawcę (Liu 
i  in. 2021). Identyfikacja pyłku pozwala 
na określenie gatunków roślin charakte-
rystycznych dla danego siedliska, co może 
wskazać miejsce popełnienia zbrodni 
i  przyczynić się do odnalezienia spraw-
cy (Liu i in. 2021). Metabarkoding wyma-
ga niewielkiej ilości DNA, co jest istotne 
zwłaszcza w przypadku rozwiązywania 
spraw kryminalnych, gdzie śledczy i ba-
dacze dysponują zaledwie śladową ilością 
materiału (Allwood i in. 2020). 

Ponadto, metabarkoding jest używany 
do analizy diety w celu poznania zwycza-
jów konkretnych gatunków i ich behawioru, 
a wiedzę tę można wykorzystać do ochro-
ny gatunków poprzez ochronę ich bazy 
żywieniowej. Do interesujących wniosków 
doszli da Silva i współautorzy (2020), któ-
rzy ustalili, że różnice w diecie białorzytki 
żałobnej (Oenanthe leucura), niewielkiego 
ptaka z  rodziny muchołówkowatych, nie są 
związane z dymorfizmem płciowym, który 
u tego gatunku nie występuje, a ze wzglę-
du na zróżnicowany behawior płciowy. Te 
wnioski mogą zmienić sposób postrzegania 
zwyczajów żywieniowych i behawioru rów-
nież u innych gatunków (da Silva i in. 2020). 

Relacje między organizmami 

Wykorzystanie metabarkodingu do-
starcza informacji o relacjach między or-
ganizmami. Między innymi może posłużyć 
do zbadania interakcji gospodarz-pasożyt i 
poznania różnorodności patogenów danych 
organizmów. Wiadomości na temat obec-
ności i  składu gatunkowego pasożytów są 
szczególnie ważne, ponieważ patogeny dzia-
łając negatywnie na stan zdrowia gospoda-
rzy zmniejszają ich dostosowanie. Ponadto, 
wiele zwierząt jest nosicielami pasożytów, 
które mogą się przenosić także na ludzi 
(Stensvold i in. 2021). Kompleksowa analiza 
patogenów jest trudna do przeprowadzenia 
z wykorzystaniem mikroskopii, stąd użycie 
metabarkodingu jest istotne w  tej dziedzi-
nie, przez umożliwienie wykrycia paso-
żytów na każdym etapie cyklu życiowego. 
Ponadto, uzyskanie sekwencji genetycznej 
może pozwolić na poznanie pokrewieństwa 
patogenów (Bourret i in. 2021). 
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