Nowe mozliwosci identyfikacji gatunkow
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Olbrzymia liczba gatunkow wciaz czeka

na odkrycie. Cho¢ nic nie zastapi pracy
klasycznych taksonomaéw, biolodzy chca
przyspieszy¢ i utatwi¢ identyfikacje gatunkow,
tworzac katalogi genetycznych kodow paskowych

W potowie XVIII wieku szwedzki przyrodnik Karol
Linneusz w dziele pt. ,Systema naturae” upowszechnit za-
sade binominalnego (sktadajacego sie z dwdch czlondw)
nazewnictwa biologicznego oraz opisat okoto 7,7 tys. ga-
tunk6w roélin i ponad 4 tys. gatunkow zwierzat. Stworzony
przez niego system stal sie podwalinami wspolczesnej

taksonomii. W ciggu nastepnych 230 lat opisano okoto
1,7 mln gatunkéw eukariontow - organizmow, ktérych ko-
morki majg wyrazne jadra komorkowe (do tej grupy nale-
73 m.in. rosliny, grzyby i zwierzeta). To jednak wciaz nie-
wiele - liczbe wspétczesnie zyjacych gatunkow Eukaryota
ocenia sig¢ na co najmniej 10 min!

Systematyk w cenie

Wydawatoby sie, ze oznaczanie kolejnych milionow ga-
tunkow jest tylko kwestig czasu. Problem w tym, Ze nie
ma na $wiecie wystarczajacej liczby biologéw systematy-
kow (i jest ich coraz mniej), a i tak stosunkowo niewielu
badaczy jest w stanie oznaczy¢ wiecej niz tysiac gatunkow.
Dodatkowo sama identyfikacja na podstawie cech morfolo-
gicznych bywa czasochtonna i zmudna. Na szczeScie wraz
z opracowywaniem skutecznych metod ekstrakcji, oczysz-
czania i analizowania DNA, dzieki zwiekszaniu mocy obli-
czeniowej komputeréw i wraz z rozwojem bioinformatyki
mozliwa staje sie szybka identyfikacja gatunkéw tylko na
podstawie sekwencji ich DNA.

W 2003 r. Paul Hebert z Instytutu Bioréznorodnosci
Uniwersytetu Guelph w Kanadzie zaproponowat spo-

Dzigki pomystowi metkowania genetycznego zidentyfikowano wiele nowych gatunkdw zwierzat, m.in. widocznego na zdjeciu gacka alpejskiego (Plecotus macrobullaris)
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Nowe mozliwosci identyfikacji gatunkow

sob identyfikacji gatunkéw, ktéry nazwat ,DNA barco-
ding” (ang. barcode - kod paskowy). Kod paskowy o 13
elementach wystarcza do identyfikacji wszystkich towa-
row w sklepie. DNA sklada sie z czterech typéw nukle-
otydow utozonych w okreslonej kolejnosci w diugie taricu-
chy. W krolestwie zwierzat do ustalania kodu paskowego
DNA wybrano wiec fragment dtugosci okoto 650 nukleoty-
dow genu 1 podjednostki oksydazy cytochromowej (COI).
Sekwencje COI cechuje mata zmienno$¢ wewnatrzgatun-
kowa oraz duza zmienno$¢ miedzygatunkowa. Gen ten sta-
nowi wiec doskonata metke biologiczna.

Nie tylko nowe gatunki

Zastosowanie genetycznego metkowania stanowito
przetom w molekularnych metodach identyfikacji gatun-
kow. Mozliwa stata sie nie tylko identyfikacja nowych ga-
tunkéw, ale takze gatunkéw, ktore trudno rozrézni¢ me-
todami tradycyjnymi. Nowe gatunki zwykle znajdowane
sg posrod mato ,atrakcyjnych” organizméw, ale zdarza-
ja sie odkrycia naprawde duzych zwierzat (delfin, wielo-
ryb). Analiza sekwencji COI u jednej, ,lesnej” grupy mo-
tyli na Kostaryce, uprzednio traktowanych jako jeden ga-
tunek (Astraptes fulgerator), wykazata, ze w rzeczywisto-
$ci naleza one do dziesieciu gatunkéw. Innym przyktadem
jest zredukowanie prawie o potowe (z ponad 300 do 170)

Do oznaczenia produktow dostepnych w handlu w Europie w kodzie paskowym
wystepuje najczesciej 13 elementow. Do genetycznego metkowania gatunkow
wybrano fragment genu CO/ o diugosci 650 nukleotydow

—— Nr1(13) 2008 €&
N

liczby ,morfologicznych” gatunkéw koralowcéw z grupy
Acropora, zamieszkujacych wybrzeza Indonezji.

Wiekszo$¢ znalezisk dotyczy tropikéw, ale odkrycia
zdarzajq sie takze blizej nas. Na podstawie badan DNA
tylko w Europie stwierdzono lub potwierdzono wystgpowa-
nie kilku nowych gatunkéw nietoperzy, m.in.: karlika drob-
nego (Pipistrellus pygmaeus), nocka Alcathoe (Myotis alca-
thoe) oraz gackow: sardynskiego (Plecotus sardus), batkan-
skiego (P. kolombatovici) i alpejskiego (P. macrobullaris).

Zasadnicza zaleta metody DNA barcoding jest bezbtedna
identyfikacja organizméw w stadiach rozwojowych trud-
nych do oznaczania metodami tradycyjnymi (np. larwy,
nasiona, siewki). Co wiecej, umozliwia ona oznaczanie ga-
tunkow jedynie na podstawie ich fragmentéw, np. pojedyn-
czych pior, utamkow kosci czy wysuszonych lisci. Nowe
gatunki zidentyfikowane dzigki analizie DNA znajdowa-
ne sa takze w tak dziwnych miejscach jak targowiska czy
markety z Zywnoscia.

Oznaczanie kodu paskowego DNA znajduje zastosowa-
nie praktyczne. Jednym z nich jest badanie wptywu réz-
nych form antropopresji ijej skutkéw (np. ocieplania sie
klimatu) na bioréznorodno$¢ w skali regionalnej i global-
nej. Poznanie powiazan filogenetycznych pomiedzy gatun-
kami pozwala lepiej prognozowac i ogranicza¢ inwazje ob-
cych gatunkéw. DNA barcoding stwarza tez mozliwo$¢ ba-
dania alergii uludzi, monitorowania stanu $rodowiska
(np. kondycji gleby), zwigkszenia skutecznej kontroli han-
dlu gatunkami dzikich roslin i zwierzat oraz identyfikacji
gatunkow istotnych dla medycyny sadowe;.

Mucha w sadzie

W tym ostatnim przypadku przydatne okazujg si¢ prace
prowadzone w naszym instytucie, gdzie badamy 15 nekro-
fagicznych gatunkéw muchdéwek z rodziny plujkowatych
(Calliphoridae). Zwtoki ludzkie przed odnalezieniem przez
stuzby dochodzeniowe najczesciej zostaja najpierw skolo-
nizowane przez owady, ktére sktadaja na nich jaja. Taki
marker biologiczny umozliwia okreslenie czasu, jaki upty-
nat od chwili §mierci do momentu odkrycia zwlok, co sta-
nowi jedno z najwazniejszych zadan medycyny sadowej.
Znajomos¢ biologii owadéw nekrofagicznych pozwala dosc¢
precyzyjnie okre§li¢ ten czas. W klimacie umiarkowanym
to plujkowate rozpoczynajg sukcesje na zwitokach (poja-
wiajq sie juz w 2-3 godziny od chwili zgonu) i uczestni-
cza W jej dwoch pierwszych etapach: (1) w momencie roz-
poczecia proceséw litycznych (m.in. dotyczy to plujki po-
spolitej Calliphora vicina i plujki burczato C. vomitoria), (2)
w momencie rozpoczecia proceséw gnilnych. Znane jest
tempo rozwoju tych owadow, z uwzglednieniem takich
czynnikéw, jak temperatura, Swiatto i wilgotnos¢. Niektore
plujkowate, np. plujka pospolita, moga skiadac jaja przez
cala dobe, natomiast muchéwki zrodzaju Lucilia tylko
w dzien. C. vicina jest najpospolitsza muchowka znajdo-
wang na zwlokach ludzkich, zwlaszcza w miescie, z kolei
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Identyfikacja dwoch gatunkow muchowek Calliphora vicina i Calliphora vomitoria na podstawie cech morfologicznych (a) osobnikow dorostych,

(b) larw oraz (c) kodu paskowego DNA. Doroste osobniki dos¢ tatwo rozréinic morfologicznie, czego nie mozna powiedziec o larwach.
Zamieszczony ponizej kod paskowy DNA pozwala jednoznacznie okreslic przynaleznosé gatunkowa na kaidym etapie rozwoju muchowek: jaja, larwy,
poczwarki i postaci dorostej. Roznice w morfologii imago (kolor i owlosienie policzkow, barwa przetchlinek) oraz w DNA zaznaczono strzatkami

C. vomitoria czesciej wystepuje w Srodowiskach wiejskich.
Ustalenie daty, a niekiedy i miejsca $mierci jest wiec moz-
liwe poprzez zidentyfikowanie larw z doktadno$cig do ga-
tunku i okredlenia ich wieku. Tutaj docieramy do sedna:
jak tatwo sobie wyobrazi¢ na podstawie przedstawionych
zdjec, identyfikacja gatunku larwy tylko na podstawie jej
cech morfologicznych nie jest prosta. W tym wypadku jed-
noznaczny jest jedynie kod paskowy DNA.

Nad katalogowaniem kodéw paskowych DNA pracu-
je obecnie caty Swiat. Consortium for the Barcode of Life
(CBOL) skupia 157 organizacji z 45 krajow i patronuje
programom sekwencjonowania COI u wszystkich gatun-
kow motyli (All-Leps), ryb (Fish Barcode of Life), ptakow (All
Birds Barcoding Initiative) oraz wszystkiego, co Zyje w rejo-
nach polarnych (Polar Barcode of Life Initiative). W Polsce
badania wykorzystujace kod paskowy DNA sg wyko-
nywane m.in. w ramach Krajowego Banku DNA RoSlin,

Grzybow i Zwierzat, koordynowanego przez Muzeum i In-
stytut Zoologii PAN w Warszawie. Wydaje sie zatem, ze po-
wszechne ,barkodowanie” gatunkow w obrebie krélestwa
zwierzat to tylko kwestia czasu. Znakowanie tg technika
roslin i grzybéw nastrecza znacznie wiecej trudnosci... ale
0 tym juz innym razem. 5
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