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Z supermarketu do odnalezienia
nowego gatunku.

Barkoding DNA jako narzedzie
do opisu bioroznorodnoSci.
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia
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Kod kreskowy, kod paskowy (ang. barcode) umozliwia graficzne
kodowanie informacji w celu je] pozniejszego, szybkiego i bezbtednego
odczytu.

Kod kreskowy skfada sie z kresek jasnych i ciemnych, ktére sg graficznym
odzwierciedleniem wydrukowanych pod nimi humeru identyfikujgcego oraz
jasnego marginesu otaczajgcego symbol kodu o scisle okreslonej
Szerokosci.
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

nitrogenous bases: y
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)\ X cytosine
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Zrédto: https://www.khanacademy.org/science/biology/dna-as-the-genetic-material/dna-discovery-and-structure/a/discovery-of-the-structure-of-dna

|




— —] EEAA:IOWY Rzeczpospolita Unie Europejska : “-
! == oosupowy [ "o NextGenerationEU

Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Sfinansowane przez

DNA — deoxyribonucleic acid Kwas deoksyrybonukleinowy

Podstawowg jednostkg (monomerem) budulcowg DNA i RNA jest nukleotyd.
Zasada azotowa
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Zasady azotowe w DNA:
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

AACCCARCACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATCCAGCACCTGCTATATAGACCCCAAACGGGGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATATAGACCCCAAACGGGGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACCGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATATAGACCCCAAACGGCCGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATATAGGCCCCAAACGGGGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATATAGACCCCAAACGGGGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTCTATATAGACCCCAAACGGGGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATATAGACCCCAAACGGGGAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTCGACGACAACCATGCAGCACCTGTATATAGCCCCCAAACGGGCAATAATTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACGGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATACAGACCCCAAACGGGGAATAGCTTATCTCTAACTAT
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATACAGACCCCAAACGOGGOAATAGTTATCTCTAACTAC
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATACAGACCCCAAACGGGGAATAGCTTATCTCTAACTAC
AACCCAACACCTCACAGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTGTATACAGACCCCAAACGGGGAGTAGTTATCTCTAACTAT

WA MMM B MR N B MR M PUNE PRI MMM NS B MMM PR PIMB MMM A M A LB MABPRMMMAME B B MMMMAMAB AL “iIMPN R PR MPR PR S M a ™

Czy DNA moze by¢ porownany do kodu kreskowego ?
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia
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W roku 2003 Paul Hebert z Uniwersytetu w Guelph
(Kanada) zaproponowat nowg metode identyfikaciji
gatunkow nazwang "DNA barcoding”.
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Biological identifications through DNA barcodes
Paul D. N. Hebert', Alina Cywinska, Shelley L. Ball

and Jeremy R. deWaard

Department of Zoology, University of Guelph, Guelph, Ontario N1G 2W1, Canada

Although much biological research depends upon species diagnoses, taxonomic expertise is collapsing.
We are convinced that the sole prospect for a sustainable identification capability lies in the construction
of systems that employ DNA sequences as taxon ‘barcodes’. We establish that the mitochondrial gene
cytochrome ¢ oxidase I (COI) can serve as the core of a global bioidentification system for animals. First,
we demonstrate that COI profiles, derived from the low-density sampling of higher taxonomic categories,
ordinarily assign newly analysed taxa to the appropriate phylum or order. Second, we demonstrate that
species-level assignments can be obtained by creating comprehensive COI profiles. A model COI profile,
based upon the analysis of a single individual from each of 200 closely allied species of lepidopterans, was
100% successful in correctly identifying subsequent specimens. When fully developed, a COI identification
system will provide a reliable, cost-effective and accessible solution to the current problem of species
identification. Its assembly will also generate important new insights into the diversification of life and

the rules of molecular evolution.

Keywords: molecular taxonomy; mitochondrial DNA; animals; insects; sequence diversity; evolution

1. INTRODUCTION

The diversity of life underpins all biological studies, but
it is also a harsh burden. Whereas physicists deal with a
cosmos assembled from 12 fundamental particles, biol-
ogists confront a planet populated by millions of species.
Their discrimination is no easy task. In fact, since few
taxonomists can critically identify more than 0.01% of the

Allander er al. 2001; Hamels er al. 2001). However, the
problems inherent in morphological taxonomy are general
enough to merit the extension of this approach to all life.
In fact, there are a growing number of cases in which
DNA-based identification systems have been applied to
higher organisms (Brown ez al. 1999; Bucklin ez al. 1999;
Trewick 2000; Vincent et al. 2000).

Canamin anneaanhos ra ravan diaanncic svnlair divascire
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

BARCODING

Metoda taksonomiczna wykorzystujgca marker genetyczny (sekwencje
mitochondrialnego lub jadrowego DNA) organizmu w celu jego
identyfikacji i okreslenia przynaleznosci do okreslonego gatunku.
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Najczesciej uzywanym regionem barkodowym jest fragment sekwencji
mitochondrialnego genu oksydazy cytochromowej (podjednostka I) o dlugosci
okoto 600-650 par zasad (zwanego COI lub COX1).

mitochondrial
genome
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Cechy COl, ktére umozliwiajg zastosowanie tej sekwencji w barkodingu:

sekwencje COI charakteryzujg sie matg zmiennoscig wewnatrzgatunkowa
(mata zmiennosc¢ nukleotydowa pomiedzy osobnikami);

zmiennosci sekwencji DNA pomiedzy osobnikami tego samego gatunku, np. u
motyli na poziomie 0,1-0,3%;

sekwencje COI charakteryzujg sie duzg zmiennoscig miedzygatunkowg (duzg
zmiennoscig nukleotydowg pomiedzy dwoma gatunkami w obrebie tego samego

rodzaju);

1,1-4,3% roznic nukleotydowych (czasami wiecej) pomiedzy dwoma gatunkami
nalezgcymi do tego samego rodzaju u motyli.
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Co umozliwia barkoding DNA ?

 identyfikacje gatunku wytgcznie na podstawie fragmentow tkanek, krwi, kosci i wszelkich
innych fragmentdéw okazow (pior, pytkow, nasion itp.);

 identyfikacje gatunku jedynie na podstawie stadiow rozwojowych, larw, jaj itp.;
» odkrycie nowych gatunkéw dla nauki;

 identyfikacje gatunku przez osoby nie bedgce specjalistami.
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Barkoding DNA rozni sie od tzw. filogenezy molekularnej, ktorej celem jest
identyfikacja wzorcow pokrewienstwa miedzy gatunkami w oparciu o sekwencje DNA
(lub sekwencje RNA lub sekwencje aminokwasow).

Barkodingu DNA nie nalezy mylic z "kodem kreskowym DNA" stosowanym w
optycznym mapowaniu DNA (chromosomoéw) ani z "kodem kreskowym" przeciwciat
stosowanym w identyfikacji biatek.
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Barkoding DNA — ogolne zatozenia

Region barkodowy u zwierzat:
- DNA mitochondrialny: Pierwsza podjednostka
oksydazy cytochromowej (COI , COX1)

Grzyby:

- DNA mitochondrialny: Pierwsza podjednostka
oksydazy cytochromowej (COI , COX1)

- DNA jadrowy: (ITS — internal transcribed spacer).

Rosliny:
- DNA chloroplastowy: rbcLa, matK, trnH-psbA
- DNA jadrowy: (ITS — internal transcribed spacer).
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Barkoding DNA — mini-barkoding

DNA mini-barkoding:
« podobny do klasycznego barkodingu DNA;

« do identyfikacji gatunkdéw wykorzystuje sie mate fragmenty genu COI (okoto 100
bp);

+ stosuje sie w przypadku probek majgcych zdegradowane DNA i niepetng
izolacje/amplifikacje fragmentow genow COI.

Molecular Ecology Notes (2006) 6, 959-964 doi: 10.1111 /j.1471-8286.2006.01470.){

BARCODING
A minimalist barcode can identify a specimen whose DNA
is degraded

MEHRDAD HAJIBABAEIL,*M. ALEXSMITH ,*DANIEL H. JANZEN,tJOSEPHINE J. RODRIGUEZ,}
JAMES B. WHITFIELDfand PAUL D. N. HEBERT*

*Biodiversity Institute of Ontario, Department of Integrative Biology, University of Guelph, Guelph, Ontario, Canada, N1G 2W1,
tDepartment of Biology, University of Pennsylvania, Philadelphia, Pennsylvania 19104, USA, $Department of Entomology,
University of Illinois at Urbana-Champaign, Urbana, IMlinois 61801, USA
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Barkoding DNA — metabarkoding

METABARCODING to barcodnig umozliwiajgcy jednoczesng identyfikacje wielu
taksonow w tej samej probce.

Nie koncentruje sie na jednym konkretnym organizmie, lecz ma na celu okreslenie
sktadu gatunkowego w catej badanej probce.

Journal of \ Open Science Publications

Cell Science &
Molecular Biology

© Pavan-Kumar A 2015
www.opensciencepublications.com

DNA Metabarcoding: A New Approach for
Rapid Biodiversity Assessment

Review Article
Pavan-Kumar A*, Gireesh-Babu P and Lakra WS
Division of Fish Geneticsand Biotechnology, ICAR-Central Instituteof Fisheries Education, Versova, Mumbai-61

*Corresponding author: Dr. Annam Pavan Kumar, Scientist, Division of Fish Genetics and Biotechnology, ICAR-Central
1, Mumbai-61, India, E-mail: pavanannam@ gmail.com

Institute of Fisheries Education, Versc

Article Information: Submission: 29/11/2014; Accepted: 25/02/2015; Published: 06/03/2015

Abstract

Biodiversity characterization is important to understand the ecological processes on earth. The recent advancements in molecular techniques have
enabled us to identify the species composition more efficiently than the traditional methods. In DNA metabarcoding, the pooled genomic DNA
extracted from environmental samples is used to amplify evolutionarily conserved genes by universal primers and sequenced using next generation
sequencing technologies. In this brief review, the concept of DNA metabarcoding and its applications, limitations and challenges have been discussed.

Keywords: Biodiversity; DNA metabarcoding; Next Generation Sequencing; Environmental DNA
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

Etapy uzyskiwania sekwencji DNA:

Metoda ,,klasyczna”: Metoda NGS:

- pobranie materiatu, - pobranie materiatu,

- izolacja DNA, - stworzenie biblioteki NGS,
- PCR (reakcja tancuchowa polimerazy), - sekwencjonowanie,

- sekwencjonowanie, - analiza sekwencji.

- analiza sekwencji.

|
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

Etapy uzyskiwania sekwencji DNA (metoda klasyczna):

1.
2.
3.
4.
5.

Pobranie materiatu.

|zolacja materiatu genetycznego.

Namnozenie interesujgcego nas fragmentu DNA (reakcja PCR).
Sekwencjonowanie.

Analiza bioinformatyczna uzyskanych sekwencji.
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

1. Pobranie materiatu.
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

2. Izolacja materiatu genetycznego.
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

3. Namnozenie interesujgcego nas fragmentu DNA (reakcja PCR).

Polymerase Chain Reaction (PCR) — Reakcja tancuchowa polimerazy
Nasladuje naturalny proces replikacji.

Metoda, ktora pozwala powieli¢ dany fragment DNA do liczby wielu milionéw kopii.

1{“} —Wansu s&llb CEE— Ex . l Iiﬁ“ .
w— 3thoycle T poncntla amp tion
Denaturation (94 °C) Denaturation (94 °C) A <—_
—— { 2nd cycle
B0 — —_—
o N ———
g _ Isteyele e P 35th eyele
E- Elongation (72 °C) template DNA L fm—
E E— —_—
60 | —
Annealing (54 °C) — =
%" = SEEERCT S
Ome Cycle - - f—— 36
40 - L = 4 copics 8copies  16copies 32 copies 2 =68 billion copics
Time
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Reakcja PCR

PCR Components

(=

DNA Sample

Taq polymerase

\

/

C G
=~
> A T
Primers Nucleotides
Mix Buffer PCR Tube
\ 1 PCR Cycle

Thermal Cycler

=

=1
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Sktadniki

Matrycowy DNA — fragment DNA, ktory

chcemy powieli¢, wczesniej pobrany,
wyizolowany i oczyszczony.

Polimeraza Taq
(Termostabilna Polimeraza DNA)

Para zazwyczaj krotkich, jednoniciowych
starterow oligonukleotydowych

Bufor — taki, ktory bedzie zapewniat
odpowiednie pH

Jony magnezowe — kofaktory polimerazy

Duzy nadmiar nukleotydow
- substraty do budowy nowych nici DNA
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Reakcja PCR

200 reakcji
w 25 ul

4 BioEcnO ™

nr kat. 2005-100P

# § PCR Mix Plus

Skfad mieszaniny PCR (objetosc¢ 50 pl):
- PCR Mix Plus 25 ul
- Tag DNA polimeraza 0,1 U/ul
- MgCI2 4 mM
- dNTPs (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) 0,5 mM
- stabilizatory
- czerwony barwnik

- bufor obcigzajgcy
- Starter F 2 ul
- Starter R 2 ul

- DNA matrycowe 5 pl
- Woda jatowa 16 ul

|
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Najczesciej badane markery (sekwencje):

DNA mitochondrialne:
- COl

- cytochrom b

- 16S rDNA

- 12S rDNA

DNA jadrowe:
- EF-1a
- EF-2a
- 28S rDNA

Rzeczpospolita

Polska

Sfinansowane przez
Unie Europejska
NextGenerationEU

R

Agriosphodrus dohmi\

Mitochondrial genome

a

-
-

16.470 bp

axN
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Reakcja PCR

Przyktad wykorzystywanych starterow dla réznych gendw:

16S:
LR-J-12887 (5'-CCGGTTTGAGCTCAGATC-3') (forward)

LR-N-13398 (5'-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3") (reverse)
(Simon et al. 1994)

COl:
Jerry (5' -CAACAT TTATTTTGATTT TTT GG — 3') (forward)

Pat (5' - TCC AAT GCA CTAATC TGC CAT ATT A- 3') (reverse)
(Dupuis & Sperling 2015)

CytB:
REVCB2H (5-TGAGGACAAATATCATTTTGAGGW-3' (forward)

REVCBJ (5'-ACTGGTCGAGCTCCAATTCATGT-3' (reverse)
(Muraji et al. 2001)

28S:
28SD2-F (5-AGAGAGAGTTCAAGAGTACGTG-3') (forward)

28SD2-R (5-TTGGTCCGTGTTTCAAGACGGG-3' )(reverse)
(Belshaw & Quicke 1996)
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Etapy reakcji PCR

1.

2.

Termocykler — urzadzenie laboratoryjne do
prowadzenia tancuchowej reakcji polimerazy.

=

Inicjacja
Denaturacja 1. Denaturacja

Hybrydyzacja (przytaczenie starteréw) 2. Hybrydyzacja

Elongacja 3. Elongacja
Elongacja koncowa

Zakonczenie
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

4. Sekwencjonowanie.

Odczytywanie kolejnosci (sekwencji) nukleotyddw w pewnym odcinku DNA.

GotoBaseNo.| | Fnd Sequence [CCCATCTITAACAGCA Tested sample (TS) Acs
- T TIRE ey D) AN [ (BT [%I‘ =111 -} B . ]....).... ) S48
A A A 4 Cc T A Cc c c A c T T T A Cc c T A
280 290 300
N :

I
l

il AHA l

i
A
= A‘A
=] I | | IR WY GUUSN USUU UG e W l .....
A c

-ﬂhaﬂlhﬂ

C16294T cl1629@r T16304C

weaYey

rCRS TS

n




KRAJOWY Rzeczpospolita Sfinansowane przez x

— —] PLAN Unie Europejska SO
1

== oosupowy [ "o NextGenerationEU

Sekwencjonowanie metodg enzymatyczng (Metoda Sangera)

- Jeszcze najbardziej popularna technika,
- Wynalazt jg Fredrick Sanger w roku 1977,
- Przypomina reakcje PCR

- Opiera sie na rozdzieleniu jednoniciowych DNA poprzez elektroforeze w zelu
poliakryloamidowym.

Sktadniki reakc;ji:

- specyficzny produkt reakcji PCR (matryca DNA),

- polimeraza DNA,

- wolne nukleotydy (dATP, dCTP, dGTP, dTTP),

- dideosynukleotydy (ddATP, ddCTP, ddGTP, ddTTP)

Dideosynukleotydy sg odpowiednio wyznakowane fluorescencyijnie.

|
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Sekwencjonowanie metodg enzymatyczng (Metoda Sangera)

ATTCCACACHAACATACGAGCCGGAAGCATAARAG
160 190 200

’"-,f"”a.'“"-_fwﬂf 1) i Iy rf' Ve N\ W

Otrzymany wynik sekwencjonowania w formacie FASTA.

ACCGTGATTCGACCTGATCATCCGCAGACTGAGACGCTGCACGGTCCGAGA
CTGCACGGCGGCGACAACAGACGCGCCGCACCGATGTCCGCACAACGGCA
GGACCTCGATAATACGACGTTATCTTGCGTCGGGCCGGACGCGCTTTTGTTT
AAAATGCGCGTGCGCGATTCGTGTCTTCTACCGTCCGACGGCCGGTCGGCA
AAACCGTCACGGTCCAAACGCCTTACCCTTTGACAGGTAAAGACGATTGGGC
TCCCGAACGGCGCTTAGACCGACATCGAACGGGTCGCGATGCATTACTAAGA
GAGAAGTGCACGCCGTCCGCGAACGTCGACGCTGLCCGGCLCCGTGAAGCCC
GCTATCCCCTTTGACAGGGACGGACGCCTCATCAGAGCGTGGCAGCGTACG
CCGCGGATTGACGATGAATCTCTCCGTTCGTTCATTCGAGTTTCGCAGGTTTA

CCCCTGAACGGTTTCACGTACTCTTAAACTTCTCTCTAAAAAGGAGGGGGGG
GGAGGA

=
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Procedury laboratoryjne w barkodingu DNA

5. Analiza bioinformatyczna uzyskanych sekwenc;ji.

Poroéwnanie sekwencji z innymi sekwencjami w bazach danych.

Oznaczenie gatunku.

Najpopularniejsze bazy danych:
« GenBank
« BOLDSYSTEMS

2 BLAST: Basic Local Algnment S X

SYSTEMS € 5 C @ bastocbinimningouBlastc
B Fasta to Phyiip Con. . PolishHTMLcodes.. [ HTMLMath Symbol.. [ popartotagoscrzr.. B Improved highssens Logowarie @ DNA<->RNA->pro. Wihelm von Bland

of the United States government Hete's how you know v

Home Recent Results Saved Strategies Help

BARCODE OF LIFE DATA SYSTEM

Advancing biodiversity science through DNA-based species identification. Basic Local Alignment Search Tool I
IgBLAST 1.21.0 is now available!

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The this latest version are available to
program compares nucleotide or protein sequences to sequence el I e b IGBLAS T Usare!
databases and calculates the statistical significance. Learn more

both the cor

Tue, 21 Mar 2023 [ More BLAST news.

EXPLORE THE DATA

Web BLAST

DESIGNED TO SUPPORT THE GENERATION & APPLICATION OF DNA BARCODE DATA

r Biodiversity Genomics in Can,
and a data collection and anal

ts of four main modules, a data portal, an

BOLD is a cloud-based data storage an ¢
workbench.

edu

28 |
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Analiza bioinformatyczna — detekcja gatunku

BOLDSYSTEMS

The BOLD Identification System (IDS) for COI accepts sequences from the 5' region of the mitochondrial Cytochrome ¢ oxidase subunit | gene and returns a species-level
identification when one is possible. Further validation with independent genetic markers will be desirable in some forensic applications.

Historical Databases: Jul-2019  Jul-2018  Jul-2017 Jul-2016 Jul-2015 Jul-2014 Jul-2013 Jul-2012  Jul-2011 Jul-2010 Jul-2009

Search Databases:

~
L

All Barcode Records on BOLD (12,180,576 Sequences)
Every COl barcode record on BOLD with a minimum sequence length of 500bp. Records classified as Diptera, Coleoptera, Lepidoptera, and Hymenoptera, without further taxonomic
resolution, have been excluded to enhance the utility of the results. This search only returns a list of the nearest matches and does not provide a probability of placement to a taxon.

@ Species Level Barcode Records (4,775,781 Sequences/241,239 Species/120,571 Interim Species)
Every COl barcode record with a species level identification and a minimum sequence length of 500bp. This includes many species represented by only one or two specimens as well as all
species with interim taxonomy.

O Public Record Barcode Database (2,362,953 Sequences/151,654 Species/62,699 Interim Species)

All published COI records from BOLD and GenBank with a minimum sequence length of 500bp. This library is a collection of records from the published projects section of BOLD.

O  Full Length Record Barcode Database (3,348,538 Sequences/217,298 Species/99,509 Interim Species)
Subset of the Species library with a minimum sequence length of 640bp and containing both public and private records. This library is intended for short sequence identification as it provides
maximum overlap with short reads from the barcode region of COI.

Enter fasta formatted sequences in the forward orientation:

. . * *
UnIQ Europejska ,; ; —_—
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8 BLAST: Basic Local Alignment Se. X + 2%
< C & blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi & »
Fasta to Phylip Con... Pa leting etter grav... Polish HTML codes... m HTML Math Symbol... n popartotago.ac.nz/.. [B) Improved high sens... Logowanie @ DNA<->RNA->pro... Wilhelm von Bland...

BE An official website of the United States government Here's how you know v

m National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information

BLAST® Home Recent Results Saved Strategies Help

Basic Local Alighment Search Tool
IgBLAST 1.21.0 is now available!

The improvements in this latest version are available to
both the command line and web IgBLAST users.

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The
program compares nucleotide or protein sequences to sequence
databases and calculates the statistical significance. Learn more

Tue, 21 Mar 2023 B More BLAST news...

Web BLAST
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‘ Type common name, binomial, taxid or group name

Database nt See details v
=+ Add organism
Query ID lcl|Query_73193
Description None Percent Identity E value Query Coverage
Molecule type dna to to to
Query Length 1009
. . Reset
Other reports  Distance tree of results MSA viewer @
Graphic Summary Alignments Taxonomy
Sequences producing significant alignments Download *~ Select columns ' Show (2]
select all 100 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results MSA Viewer
D i Sciontiic N Max Total Query E Per.  Acc.
escip on aen IE aMC  Score Score Cover value Ident Len Accession
v v v v v w
Rebelia sp. BCREB063-09 voucher BC-EH-R63 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds; mitochondrial Rebelia sp. BCR... 785 785 60% 00 8985% 658 HM407193.1
Lepidoptera sp. BOLD:AALS916 voucher CLV5010 cytochrome oxidase subunit 1 (COl) gene, partial cds; mitocho... Stichobasis post... 776 776 60% 0.0 89.66% 658 HM902854 1
Rebelia herrichiella voucher BC ZSM Lep add 0140 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds; mitocho... Rebelia herrichiella 769 769  60% 00 8936% 658 KX045628.1
Rebelia thomanni thomanni voucher BC-EH-R131 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds; mitochon... Rebelia thomanni... 769 769  60% 00 89.36% 658 HM407213.1
Rebelia herichiella voucher BC 75M | ep add 0135 cytochrome oxidase subunit 1 (COl)_gene,_partial cds, mitocho  Rebelia herrichiella 763 763  60% 00 8920% 658 KX0458111
Rebelia sapho voucher CLY3465 cytochrome oxidase subunit 1 (COl).gene,_partial cds; mitochondrial Rebelia sapho 763 763  60% 0.0 8920% 658 KX0444751

Nazwa taksonu Podobienstwo
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Podsumowanie
Co ma wptyw na pozytywny wynik?

* wiek probki,
* Sposob przechowywania:
- temperatura,
- wilgotnos¢,
- uszkodzenia mechaniczne (szkodniki),
- uszkodzenia ,biologiczne” (plesnie),
* niewtasciwie dobrane startery reakcji PCR,
* niewtasciwie dobrany profil temperaturowy reakcji PCR,

* niewtasciwa procedura podczas analizy sekwencji.

|
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Dziekuje za uwage !

Organizator

Wojewodztwo
< " Muzeum
Slaskie l Gérmoslgskie

w Bytomiu

Muzeum Gérnoslaskie w Bytomiu jest instytucjg kultury

1

Samorzadu Wojewddztwa Slaskiego. I




