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Barkoding to nowe narzedzie stworzone do identyfikacji organizmow, ale wykorzystywane takze
m.in. do badania jakosci zywnosci. Na zdjeciu przedstawiona jest ekstrakcja DNA z r6znych potraw

wykonywana w laboratorium molekularnym.
Zrédto: NTNU Vitenskapsmuseet, Wikimedia Commons, licencja: CC BY 2.0.

Szacuje si¢, ze na Ziemi wystepuje ponad 10 milionow roznych gatunkow, jednak do tej
pory poznano i opisano jedynie niewielki procent z nich, przyporzadkowujac je do
danego taksonu. Tradycyjne techniki oznaczania taksonow, opierajace si¢ glownie na
cechach morfologicznych i odpowiednich kluczach, maja istotne ograniczenia.
Nowoczesnym rozwigzaniem w taksonomicznym diagnozowaniu organizmow jest
barkoding DNA - technika identyfikacji ,kodow paskowych DNA” roznych gatunkow,
czyli tzw. barkodow DNA. Na czym polega ta metoda? Jakie inne zastosowania, oprocz

poszukiwania pokrewienstwa miedzy organizmami, ma barkoding DNA?

Twoje cele

Opiszesz, na czym polega metoda barkodingu DNA.

e Ocenisz mozliwosci zastosowania barkodingu DNA.

Wskazesz, jakie sekwencje DNA wykorzystywane sg jako barkody.

Przedstawisz zalety barkodingu DNA nad innymi metodami ustalania

pokrewienstwa miedzy gatunkami.






Przeczytaj

Identyfikacja organizmow i przypisywanie ich do odpowiednich taksonoéw to zmudny

proces, wymagajacy duzego nakladu czasu oraz doktadnosci. W przesztosci jedng

z technik stosowanych w badaniu pokrewienstwa byla analiza fenotypowa, skupiajaca
sie na cechach fenotypowych organizmow. Stworzone ta metoda drzewa
filogenetyczne pozwalaly na wstepne ustalenie gatunku danego organizmu. Jednak

zostaly one istotnie zmienione na podstawie wynikow badan DNA.

Analiza fenotypowa zwigzana jest z duzym prawdopodobienstwem bledu, ze wzgledu
na mozliwo$¢ niezaleznego wyksztatcenia sie cech u réznych organizmow czy
plastyczno$c¢ fenotypu. Dzigki rozwojowi technik analizy kwasow nukleinowych,

w tym sekwencjonowania, oraz wiedzy z zakresu budowy genomow, a takze dzieki

utworzeniu baz danych zawierajacych juz poznane genomy mozliwe stato si¢ doktadne
przesledzenie procesow ewolucji i ustalenie pokrewienstwa miedzy gatunkami.
W efekcie wiele organizmow zostato przeklasyfikowanych do innych taksonow.

Jedna z technik identyfikacji organizmu, ktore opierajg si¢ na analizie sekwencji

kwasow nukleinowych, jest barkoding DNA.

Ograniczenia w identyfikacji organizmow na podstawie ich morfologii spowodowaty,
ze konieczne bylo opracowanie nowego systemu klasyfikaciji, ktory obarczony jest

niskim poziomem bledu, a takze jest tatwy w wykorzystaniu oraz - co wazne -
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uniwersalny. Dzieki uniwersalnos$ci laboratoria na calym Swiecie mogg korzystac

z tych samych rozwigzan, co pozwala na szybka wymiane danych i zapewnia
wiarygodnosc¢ ustalen. Metoda, ktora spetnia wszystkie te wymagania, jest barkoding
DNA. Opiera si¢ ona na identyfikacji krotkich sekwencji DNA, zwanych barkodami. Ich
analiza umozliwia szybkg i wiarygodna identyfikacje gatunkow znanych, a takze
ustalenie klasyfikacji gatunkéw nowo odkrytych. Metoda ta pozwala rozrozni¢ gatunki

bez wzgledu na stadium rozwojowe.

System identyfikacji organizmow na podstawie barkodow zostat opracowany w 2003
r. przez Paula Heberta, kanadyjskiego naukowca. Technika ta jest podobna do
identyfikacji towarow w sklepie na podstawie kodow kreskowych - barkody stanowia

swoiste kody kreskowe DNA, a analiza ich sekwencji pozwala na rozpoznanie gatunku.
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Traktowanie materiatu na potrzeby barkodingu. Nieduza ilos¢ hodowli komorkowej wykorzystuje
sie do izolacji genomowego DNA. Nastepnie, stosujac uniwersalne pary starterow, powiela sie dany
fragment za pomocg PCR (lancuchowej reakcji polimerazy). W celu identyfikacji danego organizmu
zwykle wykonywane jest sekwencjonowanie, ktore wykorzystuje wiasciwosci dideoksynukleotydow
(ddNTP), czyli nukleotydow niemajgcych grupy hydroksylowej, a jedynie wodor w pozycjach 2’1 3’
cukru. Przylaczenie dideoksynukleotydu do nowo syntetyzowanego fragmentu DNA prowadzi do
zahamowania wydluzania nici. Powodem jest brak niezbednej do powstania wigzania
fosfodiestrowego grupy hydroksylowej w pozycji 3’ pentozy. Uzyskane sekwencje mogg by¢
porownywane z dostepnymi w bazach danych. Algorytmy, tj. BLAST, umozliwiaja wyszukiwanie
sekwencji, ktore sg najpardziej podobne do uzyskanych docelowych, co zwykle pozwala na

zidentyfikowanie organizmu ze 100% pewnoscig.
Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., licencja: CC BY-SA 3.0.
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Barkod, czyli sekwencja DNA wykorzystywana do identyfikacji organizmow, musi

posiadac okreslone cechy:

e wykazywac si¢ niska zmienno$cig w obrebie gatunkow, rownoczesnie

charakteryzujac si¢ wysoka zmiennoscig na poziomie miedzygatunkowym,;
e by¢ krotkim odcinkiem DNA - sekwencja powinna zawierac¢ ok. 600 par zasad;
e by¢ otoczonym przez regiony o wysokim stopniu konserwacji;
e wystepowac w wielu kopiach;

e wystepowac w regionie, ktory nie moze by¢ miejscem czestych zmian

w sekwencji DNA.

Ze wzgledow technicznych bardzo wazne sg cechy barkodu zwigzane z jego dtugoscia,
umiejscowieniem w genomie, a takze liczbg kopii. Krotka sekwencja barkodu
przyspiesza proces sekwencjonowania probki. Jest to istotne zwlaszcza w przypadku
prob srodowiskowych, w ktorych wystepuje wiele roznych gatunkow. Z kolei
niezmiennos¢ danego regionu w genomie pozwala na zaprojektowanie uniwersalnych
dla gatunku starterow, umozliwiajgcych powielenie DNA. Natomiast duza liczba kopii
barkodu wptywa na doktadniejszg identyfikacje organizmow z probek
zdegradowanych, pochodzacych z materiatow kopalnych czy niewielkich fragmentow
tkanek.

Przyktady stosowanych barkodow

Ze wzgledu na ogromng roznorodno$¢ organizmow zywych nie jest mozliwe
wykorzystanie jednego, uniwersalnego barkodu. Inne sekwencje sg stosowane do

identyfikacji zwierzat, a inne w przypadku roslin czy grzybow.

Sekwencje barkodow rzadko pochodza z genomu jadrowego - czeSciej stosowane sg te
zlokalizowane w genomie mitochondrialnym. W poréwnaniu z DNA

mitochondrialnym, materiat genetyczny zawarty w jadrze komorkowym w wigkszym

stopniu podlega mechanizmom ochrony oraz naprawy DNA, przez co rzadziej
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dochodzi w nim do zmian. Barkody z DNA jadrowego miatyby takze malg liczbe kopii,

co mogtoby utrudni¢ identyfikacje. Ponadto do zalet genomu mitochondrialnego
nalezg jego sposob dziedziczenia (dziedziczenie uniparentalne - DNA
mitochondrialny zwykle dziedziczony jest wylacznie po matce) oraz brak sekwencji
intronowych (sekwencji niekodujacych, ktore nie skutkuja powstaniem na ich bazie

tancucha aminokwasowego).

Barkody wykorzystywane u zwierzat

Przyktadem wykorzystania sekwencji mitochondrialnych jako barkodow jest fragment
genu COJ, odpowiedzialnego za kodowanie enzymu oksydaza cytochromu c.
Sekwencja dlugosci 648 par zasad zostala wstepnie poréwnana miedzy roznymi
organizmami — do analizowanej grupy nalezato 2238 r6znych gatunkow zwierzat.
Miedzy niektorymi z nich wykazano zaledwie 2% roznice. Nieco wigksze roznice

uzyskano w obrebie parzydetkowcow.

Analize na podstawie barkodu oksydazy cytochromu c wykonano takze dla grupy
naczelnych. Roznica miedzy ludzmi wyniosta od 1 do 2 par zasad. Natomiast miedzy
ludZmi i szympansami wykazano roznice ok. 60 par zasad, a miedzy ludzmi i gorylami
- 70 par zasad. Wyniki te wskazujg, ze wsrod naczelnych najblizej spokrewnione

z ludZmi sg szympansy.
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Trojwymiarowa struktura cytochromu c. Czgsteczka hemu (szara) ma zwigzany kation zelaza

(pomaranczowy). Na niebiesko zaznaczono atomy azotu.
Zrédto: Vossman, Wikimedia Commons, licencja: CC BY-SA 3.0.

Barkody wykorzystywane u roslin

W przypadku roslin identyfikacja gatunkoéw na podstawie fragmentow
mitochondrialnego DNA nie jest mozliwa. Wynika to z jego matej zmiennosci,
zwigzanej z wolnym tempem mutacji. Lepsze rezultaty uzyskiwane sg

z wykorzystaniem chloroplastowego DNA. Jako sekwencje barkodowe stosowane sa
fragmenty gendw enzymu maturaza K, odpowiedzialnego za splicing intronow, oraz
gen rbcl (karboksylaza /oksygenaza rybulozo-1,5-bisfosforanu), zwigzany z faza
ciemng fotosyntezy.

Barkody wykorzystywane u bakterii

W celu identyfikacji bakterii wykorzystywana jest mata podjednostka rybosomalna 168,
ktora wykazuje wysoki poziom konserwacji ewolucyjnej. Inne markery dajgce
obiecujgce wyniki to m.in. gen rpoB, kodujacy podjednostke beta polimerazy RNA, czy
cpn60, zwigzany z faldowaniem bialek.

Barkody wykorzystywane u grzybow

Identyfikacje grzybow przeprowadza si¢ na podstawie genu oksydazy cytochromu c,
jednak analiza ta nie daje dobrych wynikow dla wszystkich grup. Istnieje zatem
konieczno$¢ wykorzystania dodatkowych barkodéw. Jednym z markerow jest rRNA
zwigzany z duzg podjednostkg rybosomalng (28S).

Biblioteki barkodow

Identyfikacja organizmow czesto wymaga wykorzystania wiecej niz jednego barkodu.
Pomocnym narzedziem w analizie wynikow barkodingu DNA sg biblioteki barkodow -
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bazy danych z sekwencjami sprawdzonych barkodow. Pozwala to na szybkie
porownanie uzyskanych sekwencji z tymi, ktore zostaly zgromadzone w bazie, co
umozliwia sprawng identyfikacje gatunkow. Gdy danej sekwencji brakuje w bibliotece,

tworzony jest nowy wpis dla danego gatunku.

Jedna z najwiekszych baz danych gromadzacych sekwencje barkodowe jest BoLD (ang.
Barcode of Life Data System). Od momentu powstania tej biblioteki w 2007 .
zgromadzono w niej ponad 6 mln sekwencji. Sa to gldéwnie barkody uzyskane w wyniku
analiz sekwencji fragmentu genu COI u zwierzat. Inna biblioteka, UNITE, zawiera dane
na temat barkodow grzybow, a PR2 - na temat sekwencji rybosomowych dla krolestwa
Protista. Istnieja takze bazy danych dotyczgcych wytacznie ryb, roslin czy gatunkow

wystepujacych na terenie okreslonego kraju.

Jednym z przyktadow zastosowania barkodingu DNA jest analiza taksonomiczna
motyla Astraptes fulgerator, wystepujacego w Ameryce Poinocnej i Potudniowej. Na
podstawie analizy morfologicznej jego larw oraz zjadanych przez nie roslin ustalono,
ze nie jest to jeden gatunek motyla, lecz kilka roznych. W 2004 r. pomystodawca
barkodingu Paul Hebert wraz z zespotem przeprowadzili identyfikacje tego motyla

z wykorzystaniem genu oksydazy cytochromu c. Wedtug ustalen badaczy w populacji
tych motyli znajdowalo si¢ dziesie¢ roznych gatunkow. Pozniejsze analizy zmienity

liczbe gatunkoéw do maksymalnie siedmiu.



Motyl z gatunku Astraptes fulgerator.
Zrédto: Anne Toal, Wikimedia Commons, licencja: CC BY 2.0.

Ponadto barkoding DNA, ze wzgledu na mozliwos¢ doktadnej identyfikacji
organizmow, wykorzystywany jest m.in. w analizie zywnoS$ci, monitorowaniu
rozprzestrzeniania si¢ gatunkow inwazyjnych czy medycynie. Poszczegolne

zastosowania zostaly przedstawione na ponizszej mapie pojec.



Wykorzystanie barkodingu DNA w réznych dziedzinach zycia.
Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., licencja: CC BY-SA 3.0.

Stownik
barkod DNA

sekwencja DNA umozliwiajaca identyfikacje organizmu; ,kod kreskowy DNA”

fenotyp

zespoOt anatomicznych, fizjologicznych i biochemicznych cech organizmu,

warunkowany zarowno genotypem, jak i oddziatywaniem Srodowiska, ktore

mozna obserwowac i mierzyc¢

genom

kompletny zestaw informacji genetycznej organizmu

jadrowy DNA, nDNA




(ang. nuclear DNA) material genetyczny w postaci DNA znajdujacy sie w jadrze
komorkowym eukariontow i kodujacy wiekszos¢ informacji genetycznej

organizmu

mitochondrialny DNA, mtDNA

(ang. mitochondrial DNA) kwas deoksyrybonukleinowy wystepujacy

w mitochondriach; czgsteczki mtDNA sg zazwyczaj koliste i zawierajg od
kilkunastu tysiecy (u zwierzat) do kilkunastu milionéw (u roslin) par zasad;
wystepujg w liczbie od kilku (u zwierzat) do kilkudziesieciu (u roslin) kopii na

organelle

mutacja

nagla i trwata zmiana w liczbie i strukturze elementow dziedzicznych, zachodzaca

W Zywym organizmie

sekwencjonowanie DNA

ustalanie kolejnosci (sekwencji pierwszorzedowej) aminokwasow w polipeptydach

oraz nukleotydow w tancuchach kwaséw nukleinowych

sekwencje konserwowane

sekwencje aminokwasowe lub nukleotydowe w DNA lub RNA, ktore podczas
ewolucji nie zmieniajg si¢ wcale lub zmieniajg si¢ w niewielkim stopniu i sg
podobne lub identyczne u wielu gatunkow oddalonych od siebie pod wzgledem

ewolucyjnym

splicing, sktadanie RNA

proces obrobki pierwotnego produktu transkrypcji prekursorowego RNA
(preRNA); polega na wycinaniu odcinkéw RNA niekodujacych biatka (intronow)
i faczeniu we wlasciwej kolejnosci odcinkow kodujacych (egzondéw); w procesie
tym nieciggta informacja genetyczna zawarta w DNA zostaje przeksztalcona

w ciagla



starter, primer

krotki, jednoniciowy oligonukleotyd, komplementarny do jednej z nici DNA,
w procesie replikacji DNA dostarczajacy wolnej grupy 3'-OH, od ktorej zalezna od
DNA polimeraza DNA moze rozpoczac¢ syntez¢ nowej nici



Grafika interaktywna




Polecenie 1
Naukowcy chcg oszacowac roznorodnos¢ fauny wodnej najwiekszego jeziora Potwyspu

Batkanskiego - Jeziora Szkoderskiego, lezacego na pograniczu Czarnogory i Albanii.

Przeanalizuj grafike interaktywna dotyczacag metabarkodingu, a nastepnie rozwiaz

polecenie ponizej.
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Probka srodowiskowa
2

Izolacja DNA
3

Powielenie fragmentéw DNA za pomoca PCR

4

Poréwnanie otrzymanych sekwencji DNA z sekwencjami referencyjnymi w bazach
danych

5

Identyfikacja gatunkow z tej samej prébki



Metabarkoding DNA to szybka metoda umozliwiajgca ocen¢ réznorodnosci biologicznej. Za jej
pomocg mozna np. scharakteryzowac skupisko gatunkéw w probce srodowiskowej. Ogromne

zbiory danych wymagaja kompleksowych analiz laboratoryjnych i bioinformatycznych.
Zrédto: Englishsquare.pl Sp. z 0.0., licencja: CC BY-SA 3.0.

Wyjasnij, z jakimi korzy$ciami wigze sie zastosowanie metody metabarkodingu w tych

badaniach.

Polecenie 2

Korzystajac z dostepnej literatury i zdobytej wiedzy, wskaz ograniczenia metody barkodingu

w identyfikacji organizmow.




Sprawdz sie

Pokaz ¢wiczenia: ® ) @

Cwiczenie 1 @)

Wskaz prawidtowg definicje barkodingu DNA.

() Jest to technika oparta na sekwencjonowaniu genomu.

() Jest to technika stuzaca do wykrywania potozenia mutacji.

Jest to technika wykorzystujaca informacje genetyczng zawarta w genomie
organizmu jako znacznik do identyfikacji organizmu.

() Jest to technika umozliwiajaca wprowadzanie losowych mutacji w DNA.

Cwiczenie 2 @

Wskaz te kryteria, ktére musi spetnia¢ sekwencja wykorzystywana w barkodingu DNA.

Musi by¢ krétka, aby fragment mogt by¢ sekwencjonowany w pojedynczym
odczycie.

E] Nie powinna by¢ otoczona przez wysoce konserwatywne regiony.
(] Nie moze wystepowac w genomie w duzej liczbie kopii.

Musi wykazywa¢ niskg zmiennos¢ w obrebie gatunkéw, a rownoczeénie wysoka
na poziomie miedzygatunkowym.




Cwiczenie 3 Q@

Uzupetnij zdania za pomoca odpowiednich wyrazéw sposrdod podanych, tak aby tekst
przedstawiat prawdziwe informacje na temat barkodu DNA wykorzystywanego
w identyfikacji gatunkéw zwierzat.

Standardowym barkodem DNA dla wszystkich zwierzat jest fragment genu kodujacego

‘ czeste ’ ‘ zakotwiczone ’ ‘ peroksydaze chrzanowa ’ ‘ transbtonowe ’ ‘ rzadkie ’

‘ oksydaze cytochromu ¢ ’ ‘ oksydaze glukozowga ’ ‘ powierzchniowe ’ ‘ jest ’ ‘ nie jest ’

Cwiczenie 4 Q@

Utéz w odpowiedniej kolejnosci etapy barkodingu DNA.

Przeprowadzenie elektroforezy na zelu agarozowym =
Sekwencjonowanie DNA =
Izolacja DNA =
Zatozenie hodowli komérkowej =
Porownanie uzyskanych sekwencji z sekwencjami dostepnymi w bazach danych =
Pobieranie prébek srodowiskowych =
Powielenie pozadanego fragmentu DNA za pomoca PCR =



Cwiczenie 5

Ocen, czy podane stwierdzenia sg prawdziwe czy fatszywe.

Barkod DNA jest nazywany ,kodem kreskowym DNA”. O
Czasteczki DNA jadrowego sg zazwyczaj koliste.

moze by¢ materiatem kopalnym.

Sekwencjonowanie DNA polega na ustaleniu kolejnosci

O
Materiat do analiz laboratoryjnych barkodingu DNA O
nukleotydéw w taricuchach kwaséw nukleinowych. O

Cwiczenie 6

Potacz pojecia z ich definicja.

DNA jadrowy

PCR

Genom

Elektroforeza

Prawda Fatsz

O | O 00

Metoda powielania tancuchow DNA,
polegajaca na tancuchowej reakcji
polimerazy DNA, w wyniku
wielokrotnego podgrzewania
i oziebiania prébki.

Metoda rozdziatu mieszaniny
czasteczek DNA w porowatym zelu
pod wptywem pola elektrycznego.

Kompletny zestaw informacji
genetycznej organizmu.

Materiat genetyczny kodujacy
wiekszos¢ informacji genetycznej
organizmu.



Cwiczenie 7 @
Pterois (skrzydlice, ognice) to jadowite ryby z rodziny skorpenowatych (Scorpaenidae).
S3 one rodzime dla Oceanu Indyjskiego oraz Pacyfiku, jednakze w 1986 r. dwa gatunki
(Pterois volitansi Pterois miles) zostaty rozprzestrzenione rowniez na obszary
Atlantyku, w efekcie wpuszczenia do jego wéd ryb akwariowych. W 2009 r. gatunki te
niebezpiecznie rozprzestrzenity sie w catym zachodnim Atlantyku: od Nowego Jorku az

po wybrzeza Wenezueli. Od tego czasu liczba tych ryb gwattownie rosnie.

\ ”‘
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Ognica pstra (Pterois volitans).
Zrédto: Alexander Vasenin, Wikimedia Commons, licencja: CC BY-SA 3.0.

Woyjasnij, jak zastosowanie barkodingu DNA pomoze naukowcom oceni¢ wptyw inwazji ryb

z rodzaju Pterois na rodzime gatunki, spotecznosci i ekosystemy.




Cwiczenie 8 @
Barkoding DNA to technika molekularna, ktéra umozliwia identyfikacje poszczegdlnych
gatunkéw poprzez pordwnanie krotkich sekwencji DNA prébki z sekwencjami
referencyjnymi. Sukces tego przedsiewziecia zalezy od: zmiennosci genetycznej miedzy
gatunkami oraz dostepnosci wysokiej jakosci sekwencji DNA.

Barkoding DNA jest komercyjnie wykorzystywany do identyfikacji zywnosci oraz oceny
jej jakosci.

Wymien ograniczenia stosowania barkodingu DNA w identyfikacji zywnosci.




Dla nauczyciela

Autor: Anna Juwan

Przedmiot: Biologia

Temat: Barkoding DNA

Grupa docelowa: uczniowie III etapu edukacyjnego - ksztalcenie w zakresie

rozszerzonym

Podstawa programowa:

Zakres rozszerzony
TreSci nauczania - wymagania szczegotowe
XV. Biotechnologia. Podstawy inzynierii genetycznej. Uczen:
9) przedstawia zastosowania biotechnologii molekularnej w badaniach
ewolucyjnych i systematyce organizmow;

Ksztaltowane kompetencje kluczowe:

e kompetencje cyfrowe;
e kompetencje osobiste, spoteczne i w zakresie umiejetnosci uczenia sie;

e kompetencje matematyczne oraz kompetencje w zakresie nauk przyrodniczych,

technologii i inzynierii.

Cele operacyjne (jezykiem ucznia):

e Opiszesz, na czym polega metoda barkodingu DNA.

e Ocenisz mozliwoSci zastosowania barkodingu DNA.



o Wskazesz, jakie sekwencje DNA wykorzystywane sg jako barkody.

e Przedstawisz zalety barkodingu DNA nad innymi metodami ustalania

pokrewienstwa miedzy gatunkami.

Strategie nauczania:

e konstruktywizm,;

e konektywizm.

Metody i techniki nauczania:

z uzyciem komputera;

e Cwiczenia interaktywne;

analiza grafiki interaktywne;j;

analiza tekstu zrodlowego;

gra dydaktyczna.

Formy pracy:

praca indywidualna;

praca w parach;

praca w grupach;

praca catego zespotu klasowego.

Srodki dydaktyczne:

komputery z glo$nikami, stuchawkami i dostepem do internetu;

zasoby multimedialne zawarte w e-materiale;

tablica interaktywna /tablica, pisak /kreda;

telefony z dostepem do internetu.



Przebieg lekcji

Faza wstepna:

1. Nauczyciel wySwietla na tablicy temat lekcji oraz cele zajec¢, omawiajgc lub

ustalajac razem z uczniami kryteria sukcesu.

2. Wprowadzenie do tematu. Nauczyciel prowadzi pogadanke, zadajac pytania:
- Czym jest roznorodnos$c¢ biologiczna w kontekscie zwierzat, grzybow i roslin?
- Dlaczego naukowcy potrzebuja roznych metod sekwencjonowania genow?
— Jakie sg najczestsze problemy w zakresie taksonomii, z ktorymi borykajg si¢
badacze?
- Jakie znacie metody stosowane w inzynierii genetyczne;j?
Nastepnie nauczyciel wyjasnia, czym jest barkoding. Wspomina, ze czesto
porownuje si¢ te metode sekwencjonowania do kodow kreskowych na
produktach.

Faza realizacyjna:

1. Praca z tekstem. Uczniowie zapoznaja si¢ z tekstem w sekcji ,,Przeczytaj’,
zwracajac uwage na nastepujace kwestie:
- Dlaczego dotychczasowe metody identyfikacji organizmow byly zawodne?
— Jakie zalety ma barkoding DNA?
- Jakie sekwencje wykorzystuje si¢ do identyfikacji zwierzat, grzybow i roslin?
- Do czego stuzg referencyjne bazy danych, np. BoLD?
- Jakie wtasciwosci genu kodujacego enzym oksydaze cytochromu c (Cox1)
zdecydowaty o jego wykorzystywaniu w barkodingu?
Po uptywie okreslonego czasu wybrani uczniowie prezentujg odpowiedzi na

pytania. Pozostali uczniowie i nauczyciel uzupetniajg luki i korygujg btedy.

2. Praca z multimedium (,,Grafika interaktywna”). Nauczyciel wySwietla grafike
interaktywng i wspolnie z uczniami dokonuje jej analizy. Prosi podopiecznych, by
pracujac w parach, wyjasnili, z jakimi korzysciami wiaze si¢ zastosowanie metody
metabarkodingu w opisanych badaniach oraz jakie sa ograniczenia tej metody
w identyfikacji organizmow. Nastepnie uczniowie konsultujg swoje rozwigzania

z inng, najblizej siedzaca para.



3. Utrwalenie wiedzy i umiejetno$ci. Uczniowie tworzg niewielkie, 3- lub
4-osobowe zespoly i wykonujg ¢wiczenie nr 7 (w ktorym majg za zadanie wyjasnic
- na podstawie przedstawionego tekstu - jak zastosowanie barkodingu DNA
pomoze naukowcom pozna¢ wplyw inwazji opisanych ryb na rodzime gatunki,
spotecznosci i ekosystemy) z sekcji ,Sprawdz si¢”. Nastepnie wskazany zespot
prezentuje przygotowane odpowiedzi. Klasa ocenia ich poprawnosc¢. Nauczyciel

wyjasnia ewentualne watpliwosci.

Faza podsumowujaca:

i

1. Uczniowie rozwigzujg ¢wiczenie nr 5 (typu ,prawda /falsz”) z sekcji ,Sprawdz si¢”.
Nastepnie przygotowujg podobne zadanie dla osoby z pary: tworzg trzy
prawdziwe lub falszywe zdania dotyczgce tematu lekcji. Uczniowie wykonuja

¢wiczenie otrzymane od kolegi lub kolezanki.

2. Nauczyciel wyswietla temat lekcji i cele zawarte w sekcji ,Wprowadzenie”,

podsumowuje omawiany na lekcji materiat, wyjasnia watpliwosci uczniow.

Praca domowa:

1. Wykonaj ¢wiczenia od 1do 4 oraz 6 z sekcji ,Sprawdz si¢”.

2. Dla chetnych: Wykonaj ¢wiczenie nr 8 z sekcji ,Sprawdz si¢”

Materialy pomocnicze:

e Encyklopedia szkolna. Biologia”, red. Marta Steplewska, Robert Mitoraj,

Wydawnictwo Zielona Sowa, Krakow 2006.

e Zuzanna Kowalska, Filip Pniewski, Adam Latata, Barkoding DNA - nowoczesne
podejscie do identyfikacji organizmow, ,Kosmos. Problemy Nauk Biologicznych”
2019, t. 68, nr 1: Varia.

Dodatkowe wskazowki metodyczne:

e Nauczyciel moze wykorzysta¢ medium zamieszczone w sekcji ,Grafika

interaktywna” do podsumowania lekcji.






