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Barkoding DNA – nowe narzędzie
do opisu bioróżnorodności
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DNA barcoding is currently developing useful tool for species delimitation, description and 
identifi cation. It uses a short gene sequence from a standardized position in the genome to 
identify species. Since DNA barcoding relies on DNA, identifying a specimen requires only 
a small amount of tissue and it may be carried on by non-specialists. So far DNA barcodes 
based on cytochrome c oxidase 1 (cox1) sequence have been applied to a diverse groups of 
animals. Additional sequence (ITS) have been proposed for fungi. On the other hand there is 
still not agreed DNA barcode standard for plants.

The main international initiative created to develop and promote DNA barcoding is Con-
sortium for the Barcode of Life (CBOL). It coordinates activities of museums, herbaria, zoos, 
conservation research institutes, government agencies and other organizations dealing with 
biodiversity from all over the world. In 2005 the network of four institutions has been created 
in order to initiate DNA barcoding in Poland. W. Szafer Institute of Botany PAS in Krakow is 
here responsible for plant and fungi DNA barcoding.
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WSTĘP

Kody paskowe (ang. bar codes) obecne są już 
niemalże wszędzie. W sklepach pozwalają na 
szybką identyfi kację produktów, fi rmy i insty-
tucje wykorzystują je do inwentaryzacji mebli 
i urządzeń, w bibliotekach ułatwiają ewidencję 
książek.

Świat organizmów żywych można porów-
nać do ogromnej biblioteki, która nie posiada 
jeszcze kompletnego katalogu. Liczba pozycji 
zgromadzonych w tej bibliotece – gatunków 
– jest szacowana na ponad 10 milionów 
(a niektóre szacunki mówią o 30, a nawet 100 
milionach), a opisano i „skatalogowano” zale-

dwie ok. 1,7 mln z nich (Stoeckle et al. 2003). 
W tak ogromnym zbiorze odpowiedni system 
znakowania wydaje się niezbędny do sprawnej 
identyfi kacji już opisanych oraz ułatwienia opisu 
nowych dla nauki gatunków. Klasyczny sposób 
opisu i binominalna nomenklatura linneuszow-
ska – aczkolwiek obowiązujące – okazują się 
niewystarczające wobec ogromnego tempa 
wymierania gatunków, braku specjalistów oraz 
nowych bieżących potrzeb i wyzwań jakie niesie 
życie. Stworzenie katalogu „kodów paskowych” 
(„barkodów”) opisujących różnorodność biolo-
giczną na poziomie gatunkowym jest, wbrew po-
zorom, pomysłem realnym (choć posiadającym 
swoje wyraźne ograniczenia).  Każdy bowiem 



42                                                                                                                                                                         Z. Mirek et al.

organizm żywy posiada w swym genomie in-
formację genetyczną zapisaną jako sekwencja 
nukleotydów, która stanowi swego rodzaju 
znacznik organizmu i może być wykorzystana 
do jego identyfi kacji. Niektóre regiony genomu 
lepiej od innych pozwalają identyfi kować or-
ganizmy i grupować je na różnych poziomach 
zróżnicowania (gatunkowym, rodzajowym, 
wewnątrzgatunkowym). Do identyfi kacji ga-
tunków wybrać trzeba obszar genomu jednolity 
u osobników reprezentujących tę właśnie rangę 
a wysoce zmienny na poziomie międzygatunko-
wym. Stworzenie „kodu paskowego DNA” to 
nic innego jak ustalenie specyfi cznej dla danego 
gatunku sekwencji nukleotydów w określonym 
locus.

DEFINICJE I USTALENIA 
TERMINOLOGICZNE

Nowa technika i związana z nią terminolo-
gia anglojęzyczna domaga się ustalenia także 
odnośnej terminologii w języku polskim. O ile 
sam bar code jako „kod paskowy” funkcjonuje 
już w języku polskim, o tyle tworzenie takich 
terminów czy wyrażeń typu „kodowanie pa-
skowe DNA” lub czegoś w tym rodzaju nie 
byłoby najlepszym rozwiązaniem. Stąd też pro-
ponujemy spolszczenie odnośnych terminów 
anglojęzycznych:

Barkoding DNA (ang. DNA barcoding) – na 
określenie techniki i całego procesu ustalania 
„kodu paskowego DNA” będącego de facto 
sekwencją DNA specyfi czną dla danego gatun-
ku. Kiedy mowa o barkodingu DNA (lub barco-
dingu) bez jakichkolwiek dookreśleń, zawsze 
należy mieć na myśli poziom gatunkowy.

Barkod DNA (ang. DNA barcode) – „kod 
paskowy DNA” – sekwencja DNA w wybranym, 
standardowym regionie genomu pozwalająca na 
identyfi kację gatunku.

Tak ustaloną terminologią będziemy się 
posługiwać w dalszej części tekstu.

Barkoding DNA można zatem zdefi niować 
jako identyfi kację gatunków za pomocą jednej 
lub kilku sekwencji DNA w określonym locus 

lub w kilku loci. Pomysł ten jest szeroko propa-

gowany od momentu opublikowania artykułów 
donoszących o udanym zastosowaniu mito-
chondrialnej sekwencji kodującej podjednostkę 
I genu oksydazy cytochromowej (cox1, CO1) do 
rozróżniania gatunków zwierząt (Hebert et al. 
2003a, b, 2004a, b). Stosowane obecnie metody 
identyfi kacji gatunków: analizy morfologiczne 
czy innego typu badania molekularne często są 
skomplikowane, wymagają większej ilości czasu 
i dużej wiedzy specjalis tycznej1. 

Z założenia system identyfi kacji gatunków 
oparty o barkody DNA ma być: 

• łatwy w obsłudze, tak by korzystać 
z niego mogli ludzie nie posiadający wiedzy 
specjalistycznej z zakresu taksonomii, genetyki 
molekularnej, itp.,

• szybki, aby użytkownicy otrzymali wyniki 
w jak najkrótszym czasie,

• standardowy w skali globalnej, co pozwoli 
korzystać z jednolitego zestawu danych użyt-
kownikom na całym świecie,

• wiarygodny.
Umożliwienie łatwej i szybkiej identyfi kacji 

gatunków dla szerokiego grona zainteresowa-
nych, będące głównym celem barkodingu DNA, 
musi być poprzedzone pracą specjalistów repre-
zentujących wiele dziedzin nauki. Konieczne jest 
uzyskanie wiarygodnych sekwencji (barkodów 
DNA), oraz stworzenie bazy danych groma-
dzącej i udostępniającej otrzymane dane. Dla 
powszechnego zastosowania barkodingu DNA 
muszą zostać opracowane tanie i wygodne urzą-
dzenia do sekwencjonowania.

Sekwencję DNA można określić, korzysta-
jąc z niewielkiej ilości materiału biologiczne-
go. W związku z tym barkoding DNA pozwoli 
identyfi kować organizmy na podstawie ich 
fragmentów, szczątków, a także rozmaitych 
form rozwojowych, często bardzo trudno iden-

1  Sekwencjonowanie DNA, na którym to opiera się bar-

coding DNA jest również skomplikowaną i czasochłonną 
metodą. Jednym z elementów projektu opisu gatunków bar-
kodami DNA jest więc m.in. stworzenie łatwych w obsłudze 
i szybkich urządzeń do sekwencjonowania, przy równocze-
snej standaryzacji (używanie jednego lub paru zaledwie 
stałych regionów genomu do rozróżniania gatunków). 
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tyfi kowalnych lub nieidentyfi kowalnych w inny 
sposób.  

Sekwencje rozmaitych genów i regionów 
niekodujących genomu wykorzystywane są 
już z powodzeniem w systematyce. Informacje 
uzyskiwane w ramach tworzenia bazy danych 
barkodów DNA staną się bardzo istotnym uzu-
pełnieniem dotychczasowej wiedzy o zróżnico-
waniu organizmów żywych, bowiem do tej pory 
nie prowadzono analizy zmienności jednej (lub 
kilku) sekwencji u wszystkich organizmów.

Znając już ideę barkodów DNA, można 
wymienić kilka potencjalnych jej zastosowań, 
takich jak: 

• Opisywanie i ewidencjonowanie bioróż-
norodności (na poziomie gatunkowym i nie 
tylko),

• Rozmaite analizy ekologiczne i fi togeogra-
fi czne,

• Pomoc w wyróżnianiu i opisywaniu no-
wych gatunków,

• Analizy kryminalistyczne i ekspertyzy 
sądowe,

• Badanie składu żywności i leków,
• Kontrola „bezpieczeństwa biologicznego” 

i handlu gatunkami roślin czy zwierząt (m.in. 
objętymi ochroną).

CZYM NIE SĄ BARKODY DNA

Barkoding DNA posiada obecnie zarówno 
zwolenników i gorących propagatorów (np.: 
Blaxter 2004, Janzen 2004, Gregory 2005, 
Schindel, Miller, 2005), jak i krytyków (np.: 
Will, Rubinoff 2004, Ebach, Holdrege, 2005, 
Rubinoff et al. 2006). Aby uniknąć nieporozu-
mień, należy podkreślić, że barkoding DNA nie 
jest próbą zastąpienia dotychczasowych metod 
taksonomii czy sposobu opisu gatunków lub 
innej rangi taksonów. Wręcz odwrotnie, wymaga 
współpracy specjalistów zajmujących się takso-
nomią różnych grup w celu choćby identyfi kacji 
materiałów użytych do badań. Jak wspomnie-
liśmy we wstępie, barkody DNA mają ułatwić 
identyfi kację gatunków, także tych jeszcze nie 
opisanych. Jednak barkody nie są i nie mają 
być, ani jedynym, ani głównym kryterium do 

wyróżniania nowych gatunków. Nie można też 
twierdzić, że barkody DNA są konkurencją dla 
analiz fi logenetycznych lub nawet powielaniem 
tychże. Wnioskowanie na temat pochodzenia ga-
tunków na postawie zróżnicowania tylko jednej 
lub kilku sekwencji, jak to nierzadko robiono, 
z pewnością nie przynosi wystarczająco wiary-
godnych wyników. Dane, które daje barkoding 

DNA mogą stanowić jedynie uzupełnienie badań 
fi logenetycznych (Stoeckle et al. 2003). 

IDEALNY BARKOD DNA

Tylko nieliczne obszary genomu nadają się 
do wykorzystania jako barkody DNA. Dobitnie 
świadczą o tym wyniki poszukiwań standardu 
barkodu DNA do opisu gatunków roślin (pi-
szemy o tym szerzej w dalszej części artykułu). 
Sekwencja przydatna w barkodingu DNA po-
winna spełniać następujące kryteria:

1. Niska zmienność w obrębie gatunków 
(ok. 2%), a równocześnie wysoka zmienność 
pomiędzy gatunkami. Cecha ta wynika wprost 
z defi nicji barkodingu DNA, która mówi o iden-
tyfi kacji organizmów na poziomie gatunkowym, 
choć można wyobrazić sobie analogiczne postę-
powanie z użyciem innych sekwencji do wyróż-
niania jednostek np. wewnątrzgatunkowych.

2. Ofl ankowanie konserwatywnymi domena-
mi. Specyfi ka sekwencjonowania DNA wymaga 
powielenia analizowanego fragmentu za pomocą 
techniki PCR (ang. polymerase chain reaction). 
Konserwatywne domeny fl ankujące sekwencję 
docelową pozwalają na zaprojektowanie starte-
rów PCR, dzięki którym możliwe jest pozyskanie 
tejże sekwencji z różnych gatunków. Pozwala to 
standaryzować barkody DNA.

3. Niewielka długość – do ok. 600 par zasad 
(pz). W swym założeniu identyfi kacja gatunków 
za pomocą barkodów DNA ma być możliwie 
szybka i prosta. Sprzęt stosowany obecnie do 
sekwencjonowania DNA pozwala na stosunkowo 
szybką analizę sekwencji o długości do ok. 600 
pz. Fragmenty o większej długości mogą być 
również sekwencjonowane, lecz wymaga to 
większych nakładów fi nansowych, oraz więcej 
czasu i pracy.
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4. Niewielka liczba insercji/delecji. Mu-
tacje typu insercja i delecja utrudniają po-
równywanie sekwencji (homologizację, ang. 
alignment) uzyskanych z różnych organizmów 
i w analizach powiązań genetycznych na ogół 
nie są traktowane jako cechy diagnostyczne. 
Pożądane są natomiast substytucje (podmiany) 
nukleotydów. Kress i Erickson (2007) odrzucają 
jednak ten wymóg, stwierdzając że barkod DNA 
ma służyć do identyfi kacji gatunków, a nie do 
analiz fi logenetycznych i każda mutacja, nieza-
leżnie od tego czy jest to insercja bądź delecja 
czy też substytucja, jest cechą organizmu i jest 
równie dobra, jeśli tylko pozwala na ustalenie 
jego tożsamości.

5. Występowanie w genomie w dużej liczbie 
kopii. Cecha ta ma znaczenie ze względu na per-
spektywę zastosowania barkodów DNA do ozna-
czania organizmów na podstawie niewielkich 
fragmentów tkanek, czy też materiału kopalnego. 
Duża liczba kopii sekwencji docelowej ułatwia 
jej pozyskanie z niewielkiej ilości tkanki, czy też 
z materiału zdegradowanego, gdyż ze wzrostem 
liczby kopii danej sekwencji w genomie rośnie 
też szansa na zachowanie przynajmniej części 
z nich w stanie nieuszkodzonym.

CZY ISTNIEJE IDEALNY BARKOD DNA
DLA ROŚLIN?

Obecnie jako standard „kodu paskowego 
DNA” dla królestwa zwierząt z powodzeniem 
stosuje wspomnianą wcześniej sekwencję cox1, 
pochodzącą z genomu mitochondrialnego. Jako 
standardy do barkodingu grzybów proponowane 
są: barkody oparte na cox1 oraz na jądrowej 
sekwencji ITS (Internal Transcribed Spacer) 
– niekodującej domenie występującej w obrębie 
genów rybosomalnego DNA (rDNA) (por. All 
Fungi Barcoding, www.allfungi.org). 

Opracowaniem standardu do opisu roślin 
barkodami DNA zajmuje się Grupa Robocza 
d.s. Roślin (Plant Working Group), działająca 
w ramach Consortium for the Barcode of Life 
(CBOL). Standardowa dla królestwa zwierząt 
sekwencja cox1 u roślin lądowych wykazuje 
niewystarczającą zmienność (Kress et al. 

2005) i może znaleźć zastosowanie do opisu 
barkodem DNA tylko niektórych grup glonów 
(Saunders 2005). Generalnie mitochondrialne 
DNA (mtDNA) roślin nie jest dobrym źródłem 
sekwencji przydatnych do barkodingu DNA, 
gdyż występują w nim częste rearanżacje oraz 
wymiana genów z genomem jądrowym, a ko-
nieczność standaryzacji wymaga wykorzystania 
sekwencji o stabilnej strukturze. Sekwencją naj-
częściej proponowaną jako standard w barko-
dingu DNA roślin był wspomniany już wcześniej 
ITS.  Jednak ze względu na możliwość wystę-
powania różnych kopii tej domeny u jednego 
organizmu (tzw. paralogów) oraz niejasności 
w jej ewolucji, wspomniana wcześniej Grupa 
Robocza wykluczyła ITS z puli „kandydatów” 
na standard barkodów DNA dla świata roślin. 
Geny jądrowego DNA występują w zbyt małej 
liczbie kopii, aby można wykorzystać je do se-
kwencjonowania zdegradowanego DNA (vide 

Idealny barkod DNA, punkt 5). W ten sposób 
ograniczono obszar poszukiwań do DNA chlo-
roplastowego (cpDNA). Występuje ono w ko-
mórkach roślinnych w wielu kopiach. Na cpDNA 
składają się zarówno sekwencje kodujące, jak 
i niekodujące. Te pierwsze wykazują niewielką 
zmienność, podczas gdy te drugie – stosunkowo 
dużą. Przy obecnym stanie wiedzy nie potrafi my 
wskazać idealnej sekwecji barkodu DNA w żad-
nym z genomów roślinnych (nDNA, cpDNA, 
mtDNA) (Kress et al. 2005, Newmaster et al. 
2006). Konieczne jest zatem wykorzystanie 
kilku sekwencji o niższej zmienności, które 
wspólnie będą tworzyły barkod DNA. W lutym 
2007 roku Grupa Robocza zaproponowała dwa 
zestawy sekwencji, z których każda obejmuje 
po trzy regiony cpDNA:

1. rpoC1, matK, rpoB.
2. rpoC1, matK, trnH – psbA.
Pierwszy zestaw sekwencji obejmuje tylko 

regiony kodujące, podczas gdy na drugi zestaw 
składają się sekwencje dwóch genów i jednej 
domeny niekodującej (trnH – psbA). Prowadzone 
obecnie badania mają na celu określenie, która 
z przedstawionych grup sekwencji jest bardziej 
przydatna w tworzeniu barkodów DNA (Chase 
et al. 2007). Protokoły laboratoryjne i propozy-
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cje sekwencji docelowych Grupy Roboczej d.s. 
Roślin zostały również opublikowane w Interne-
cie (http://www.kew.org/barcoding/index.html). 
Obecnie trudno o rzetelną ocenę wartości 
proponowanych sekwencji docelowych, gdyż 
w przedstawionych materiałach brak opisu 
wyników sekwencjonowania i ich dyskusji. 
Wybór sekwencji uzasadniony jest tylko krót-
kim komentarzem. 

Newmaster i współpracownicy (2006) zapro-
ponowali, by identyfi kację gatunków prowadzić 
w dwóch etapach:

1. sekwencja „pierwszorzędowa” pozwala 
zaszeregować obiekt do wyższej jednostki sys-
tematycznej (rząd, rodzina, rodzaj...), 

2. sekwencja „drugorzędowa” pozwala okre-
ślić przynależność gatunkową danego okazu 
w obrębie każdej z jednostek systematycznych, 
na jakie można różnicować obiekty za pomocą 
sekwencji „pierwszorzędowej”.

Pomysł ten rozwinęli Kress i Erickson 
(2007). Ocenili oni na podstawie dwóch kryte-
riów dziewięć sekwencji potencjalnie przydat-
nych w barkodingu DNA (trnH-psbA, rbcL-a, 

ITS1, matK, rpoB2, rpoC1, accD, ycf5, ndhJ). 
Po pierwsze analizowali uniwersalność ampli-
fi kacji, czyli możliwość powielania docelowych 
sekwencji za pomocą zestawu uniwersalnych 
starterów PCR. Drugim kryterium była zdol-
ność do różnicowania gatunków. Wyniki po-
wyższej analizy wskazują, że gen matK, choć 
bardzo dobrze różnicuje gatunki, nie może 
być amplifi kowany uniwersalnymi starterami. 
Obecnie trwają testy starterów mających po-
zwolić na bardziej uniwersalną amplifi kację 
fragmentu matK (Ki-Joong Kim, dane niepu-
blikowane; CBOL Plant Working Group). Geny 
rpoC1 i rpoB są natomiast dobrze powielane 
z użyciem uniwersalnych starterów, wykazują 
jednak niższy poziom zróżnicowania. Najła-
twiejsze w powielaniu u różnych gatunków, 
a zarazem najlepiej je różnicujące, okazały 
się sekwencje trnH-psbA oraz rbcL-a. Według 
wspomnianych autorów druga z tych sekwen-
cji pozwala z wysokim prawdopodobieństwem 
zaszeregować badany obiekt do rodzaju lub 
rodziny, podczas gdy pierwsza daje możliwość 

identyfi kacji gatunków w obrębie tychże grup 
systematycznych. Za pomocą takiego systemu 
Kress i Erickson (2007) byli w stanie rozróż-
nić ponad 85% z analizowanych par gatunków. 
Newmaster et al. (2007) przeprowadzili ocenę 
przydatności do barkodingu DNA siedmiu regio-
nów (Universal Plasmid Amplicon, rpoB, rpoC1, 

accD, rbcL, matK, trnH-psbA), analizując ich 
sekwencje pochodzące z różnych gatunków 
rodzaju Compsoneura (Myristicaceae). Ocenie 
podlegała zmienność wewnątrz- i międzygatun-
kowa. Spośród wymienionych sekwencji jedynie 
matK oraz trnH-psbA wykazują zróżnicowanie 
międzygatunkowe pozwalające na wykorzysta-
nie ich jako barkodów DNA w rodzaju Comp-

soneura (Myristicaceae). 
Podsumowując tą część rozważań, podkreślić 

trzeba, że niemożliwe jest zastosowanie jednej 
uniwersalnej sekwencji DNA do stworzenia 
systemu barkodów DNA dla całego świata 
żywego. Należy się spodziewać, że barkoding 

DNA operował będzie różnymi standardami dla 
różnych jednostek taksonomicznych. 

W samym świecie roślin prawdopodobnie 
nawet zastosowanie dwóch lub więcej sekwen-
cji docelowych nie pozwoli na identyfi kację 
wszystkich gatunków. Coraz większa kompli-
kacja analiz może prowadzić do „konfl iktu” 
pomiędzy komercyjnym a naukowym zastoso-
waniem barkodów DNA. Analizy komercyjne 
w założeniu mają być łatwe do wykonania, 
szybkie i tanie, podczas gdy dla celów nauko-
wych liczy się przede wszystkim dokładność 
i pewność wyników.

PROBLEMY

Wykorzystanie sekwencji cpDNA do tworze-
nia barkodów DNA, pomimo znaczących zalet 
jest też obciążone istotną wadą. Chloroplasty, 
a więc również ich genom, są u roślin (z wy-
jątkiem drzew iglastych) przekazywane w linii 
żeńskiej. Z tego powodu cpDNA gatunku 
alloploidalnego jest uważane za siostrzane 
względem cpDNA gatunku bedącego dawcą 
cytoplazmy, a co za tym idzie sekwencje cp 
DNA mogą nie pozwolić na odróżnienie gatun-
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ków mieszańcowych i introgresantów (Chase 
et al. 2005, Cowan et al. 2006).

Problemem, który wiąże się z barkodami 
DNA, niezależnie od pochodzenia sekwencji 
docelowych, jest nierównowartościowość gatun-
ków. Należy się spodziewać, że w wielu przy-
padkach barkody DNA pozwolą zaszeregować 
badanego osobnika co najwyżej do pewnego 
kompleksu gatunków spokrewnionych. Przy-
szli użytkownicy barkodingu DNA nie będący 
taksonomami mogą być usatysfakcjonowani 
taką dokładnością oznaczenia. Dla wielu jed-
nak specjalistów zajmujących się szczegó-
łowo konkretnymi taksonami dokładność taka 
może dyskwalifi kować barkoding DNA jako 
 narzędzie badawcze (Chase et al. 2005, Cowan 
et al. 2006).

MIĘDZYNARODOWE KONSORCJUM 
BARKODINGU

W krótkim czasie po opublikowaniu przez 
Dr Paula Heberta w 2002 roku propozycji bar-
kodingu DNA (jak widać pomysł jest bardzo 
młody), odbyło się kilka roboczych warsztatów 
i spotkań, w efekcie których opracowano per-

spektywiczny projekt Barcode of Life Initiative 

(BOLI). Zgodnie z jego założeniami, barkoding 
DNA powinien funkcjonować jako technika 
standardowa w skali świata. Realizacja takiego 
postulatu wymaga koordynacji i planowania 
działań na szczeblu międzynarodowym, czym od 
2004 roku zajmuje się Consortium for the Bar-

code of Life (CBOL). Jako inicjatywa o zasięgu 
ogólnoświatowym, CBOL skupia obecnie ponad 
150 Organizacji Członkowskich z 50 krajów. Są 
to głównie muzea historii naturalnej i duże ziel-
niki, placówki badawcze szkół wyższych, ogrody 
zoologiczne i botaniczne, instytucje zajmujące 
się ochroną przyrody, rządowe i prywatne agen-
cje, których aktywność związana jest z bada-
niem i ochroną bioróżnorodności. Lokalizację 
wiodących placówek uczestniczących aktualnie 
w konsorcjum CBOL zaznaczono na załączonej 
mapce (Ryc. 1). Celem CBOL jest inicjowanie 
i ułatwianie współpracy między wspomnianymi 
instytucjami, a przez to wielopłaszczyznowe 
rozwijanie barkodingu DNA, oraz zwiększanie 
efektywności badań taksonomicznych zarówno 
w czysto naukowym wymiarze, jak i wykorzy-
stywanie informacji z zakresu szeroko pojętej 
taksonomii do celów praktycznych. Konsorcjum 

Ryc. 1. Lokalizacja organizacji i instytucji członkowskich Consortium for the Barcode of Life (CBOL).

Fig. 1. Location of Consortium for the Barcode of Life (CBOL) member organizations and institutions.
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stymuluje i wspiera rozwój nowych technologii 
służących obsłudze barkodingu DNA od strony 
technicznej oraz poszukuje publicznych i pry-
watnych źródeł jego fi nansowania.

Przykładami największych dotychczas ini-
cjatyw podejmowanych w ramach CBOL są: 
All Birds Barcoding Initiative (ABBI), Fish 

Barcode of Life (FISH-BOL) czy International 

Network for Barcoding Invasive and Pest Species 

(INBIPS). W obrębie wspomnianych inicjatyw 
o skali globalnej funkcjonują szczegółowe, ini-
cjowane przez środowiska naukowe, projekty 
regionalne lub projekty ukierunkowane na 
konkretną jednostkę systematyczną.

Wielostronna aktywność CBOL jest nad-
zorowana przez Komitet Wykonawczy CBOL 
ustalający strategiczne kierunki działań, politykę 
i priorytety Konsorcjum. Przewodniczącym 
Komitetu Wykonawczego jest dr Scott Miller 
ze Smithsonian Institution, placówki która bez-
pośrednio przyczyniła się do powstania CBOL 

i uformowania jego struktur organizacyjnych. 
Struktury te tworzy ponadto zarządzający fi nan-
sami Sekretariat oraz Rada Naukowa zapewnia-
jąca istnienie płaszczyzny wymiany informacji 
w kwestiach naukowych i technicznych. Szcze-
gółowe aspekty barkodingu DNA podejmowane 
są w ramach pięciu Grup Roboczych: 

• Data Analysis Working Group (opraco-
wywanie i rozwijanie sposobów i narzędzi do 
analizy danych);

• Database Working Group (tworzenie ar-
chiwum sekwencji DNA);

• DNA Working Group (doskonalenie po-
szczególnych etapów analiz genetycznych);

• Technology Development Working Group 
(opracowywanie i promowanie nowych syste-
mów do uzyskiwania i wykorzystywania bar-
kodów DNA);

• Plant Working Group (identyfi kacja 
rejonów DNA optymalnych dla barkodingu 
roślin).

Ryc. 2. Stopień zaangażowania państw partycypujących w iBOL: 1 – komórki centralne, 2 – komórki regionalne, 3 – ko-
mórki rozwojowe, 4 – pozostałe kraje.

Fig. 2. Degree of commitment of iBOL participating countries: 1 – central nodes, 2 – regional nodes, 3 – developing nodes, 
4 – other countries.
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Struktura CBOL w formie opisanych po-
wyżej grup roboczych (sekcje problemowe) 
odzwierciedla podstawowe grupy potrzeb  wy-
łaniające się na obecnym etapie rozwoju bar-
kodingu DNA.

Jednym z najnowszych modeli szerszej 
współpracy międzynarodowej jest International 

Barcode of Life Project (iBOL), zainicjowany 
w 2006 roku przez Genom Canada. Kluczowym 
zamysłem tego przedsięwzięcia jest struktury-
zacja regionalna, grupująca ośrodki naukowe 
na świecie w trzy „strefy aktywności” (Ryc. 2). 
Strefy te zostały wyodrębnione na podstawie 
aktualnego stopnia zaangażowania instytucji 
oraz ich potencjalnych możliwości uczestnicze-
nia w barkodingu DNA. Stąd też priorytetowe 
obszary, gdzie ulokowane są główne centra bar-
kodingu, stanowią Kanada, USA oraz kraje Unii 
Europejskiej. Rolę wspomagającą pełnią kraje 
będące tzw. komórkami regionalnymi: Austra-
lia, Brazylia, Chiny, Indie i Afryka Południo-
wa. Trzecią grupę, tzw. komórek rozwojowych, 
stanowią obszary partycypujące w barkodingu 
na innych zasadach, np. poprzez dostarczanie 
materiałów do badań.

Oprócz jednostek naukowych zajmujących 
się badaniem i opisem bioróżnorodności, kon-
cepcja iBOL kładzie także nacisk na współpracę 
z wszelkimi instytucjami, których aktywność 
powiązana jest z bioróżnorodnością i które za-
interesowane są wykorzystywaniem barkodingu 
DNA jako narzędzia do opisu bioróżnorodności 
i ich wykorzystania w celach aplikacyjnych, 
takich jak ograniczanie ekspansji gatunków in-
wazyjnych, monitoring ekosystemów, ochrona 
bioróżnorodności, regulacje prawno-rynkowe, 
innowacje technologiczne.

Ponad dwa lata temu, w lutym 2005 roku 
w Londynie odbyła się pierwsza międzynarodowa 
konferencja poświęcona barkodingowi DNA. Od 
tego czasu nastąpił znaczący postęp w opracowy-
waniu kodów paskowych poszczególnych grup 
organizmów, zarówno w aspekcie teoretycznym, 
metodycznym jak i technologicznym. W dniach 
17–21 września 2007 roku w  Taipei na Tajwanie 
odbyło się kolejne przełomowe spotkanie, The 

2nd International Barcode of Life Conference. 

W gronie kilkuset przedstawicieli z ponad 45 
państw podsumowano dotychczasowy przebieg 
barkodingu DNA, nakreślono kierunki dalszego 
rozwoju przedsięwzięcia oraz zwrócono uwagę 
na nierozwiązane dotąd problemy i potencjalne 
zagrożenia w harmonijnym funkcjonowaniu 
barkodingu DNA na świecie.

Jak wspomniano na wstępie, idea barko-
dingu DNA zrodziła się w efekcie analizowa-
nia wyników badań nad zmiennością sekwencji 
COI, a cechy tej sekwencji przyjęto jako cechy 
idealnego barkodu DNA dla większości zwie-
rząt i grzybów. O wiele trudniejsze okazały 
się prace nad wyborem odnośnego rejonu czy 
rejonów w genomach roślin. W tym wzglę-
dzie wciąż brak rozstrzygającej decyzji. Nic 
więc dziwnego, że szczególne zainteresowanie 
i oczekiwania związane są dziś z pracami Plant 

Working Group, której powierzono misję stwo-
rzenia nowego systemu identyfi kacji gatunków, 
opartego na innych niż COI regionach DNA. 
Badania w tym zakresie, trwające od 2004 roku 
koordynowane są przez Royal Botanic Gardens 
w Kew. Koncentrują się one na kilku kluczowych 
kwestiach, o których pisaliśmy powyżej.

BIBLIOTEKA BARKODÓW DNA

O zainteresowaniu ideą barkodingu DNA 
świadczy m.in. szybki wzrost liczby gatunków 
opatrzonych barkodem DNA. W specjalnie temu 
zadedykowanej bazie danych BOLD (Barcode 

of Life Data Systems) zarejestrowanych jest 
już ponad 39 tysięcy gatunków z barkodem 
DNA. Baza ta służy nie tylko do archiwizacji 
sekwencji DNA, ale zawiera także informacje 
taksonomiczne uzyskane na podstawie danych 
genetycznych (np. dendrogramy taksonów i dy-
stanse genetyczne w obrębie poszczególnych 
jednostek systematycznych). Dane molekularne 
połączone są z opisem morfologicznym i ana-
tomicznym gatunku oraz informacjami o jego 
rozmieszczeniu (poprzez linki do istniejącej 
literatury w tym zakresie), dzięki czemu baza 
BOLD stanowi swoisty pomost pomiędzy da-
nymi molekularnymi i tradycyjną taksonomią.

BOLD funkcjonuje w oparciu o COI jako 
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standardowy region barkodujący, dlatego też 
stanowi bibliotekę sekwencji DNA głównie dla 
zwierząt. Jak dotąd nie istnieje baza przezna-
czona dla barkodów roślinnych, ani jako część 
bazy BOLD, ani jako oddzielny system. Brak 
uniwersalnego sposobu rozróżniania gatunków 
roślin dzięki standardowym regionom DNA po-
woduje, iż informacje na temat gatunków, dla 
których zsekwencjonowano rejony potencjalnie 
użyteczne w barkodingu zamieszczane są w ba-
zach o przeznaczeniu ogólnym, np. GenBank.

BARKODING W POLSCE

Koordynacja działań związanych z barkodin-
giem poprzez tworzenie struktur organizacyjnych 
typu CBOL skutkuje m.in. tendencją do tworze-
nia analogicznych struktur na poziomie poszcze-
gólnych kontynentów czy państw. Przykładem 
może być Canadian Barcode of Life Network 

(BOLNET), pierwsza krajowa sieć dedykowana 
barkodingowi DNA, zrzeszająca najważniejsze 
instytucje naukowo-badawcze w Kanadzie oraz 
aktywnie współpracująca z CBOL. Postulowana 
jest także konieczność koordynowania działań 
instytucji zainteresowanych barkodingiem 
w Europie oraz zaadaptowanie modelu spe-
cjalistycznych grup roboczych CBOL w skali 
kontynentu europejskiego. Zagadnieniom tym 
poświęcone było spotkanie DNA Barcoding in 

Europe, zorganizowane w Holandii w dniach 
3–5 października 2007 roku w ramach sieci 
European Distributed Institute of Taxonomy 
(EDIT). Z Polski, w spotkaniu uczestniczyli 
przedstawiciele Instytutu Botaniki PAN oraz 
Muzeum i Instytutu Zoologii Polskiej Akademii 
Nauk w Warszawie placówek będących człon-
kami EDIT. W efekcie prowadzonych w czasie 
spotkania dyskusji wyłoniono zasadnicze grupy 
zagadnień, z którymi konieczne jest zmierzenie 
się na gruncie europejskim:

• strategia barkodingu DNA w Europie,
• sieć europejskich banków DNA,
• identyfi kacja priorytetów barkodingu DNA 

w Europie. 
W międzynarodową współpracę związaną 

z barkodingiem DNA angażują się także polskie 

instytucje naukowe. Od 2004 roku, a więc nie-
mal od momentu pojawienia się idei barkodingu 
DNA, w Polsce istnieje tzw. sieć Barcodingu 
DNA, obejmująca 4 placówki aktywnie współ-
działające ze sobą w celu prowadzenia tego 
przedsięwzięcia w naszym kraju. Poszczególne 
jednostki odpowiadają za barkoding DNA 
w grupach organizmów stanowiących główny 
przedmiot ich zainteresowań:

• Muzeum i Instytut Zoologii Polskiej Aka-
demii Nauk w Warszawie – zwierzęta;

• Instytut Botaniki Polskiej Akademii Nauk 
w Krakowie – rośliny naczyniowe i grzyby;

• Leśny Bank Genów w Kostrzycy – drzewa 
leśne;

• Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roślin 
w Radzikowie – rośliny uprawne i ich dzikoro-
snące formy rodzicielskie.

Przedstawiciele dwu pierwszych placówek 
aktywnie uczestniczą również w pracach i spo-
tkaniach międzynarodowej sieci barkodingu 
DNA. Aktywność krajowej sieci fi nansuje Mi-
nisterstwo Nauki i Szkolnictwa Wyższego. 
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