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Taksonomia integratywna w badaniach réznorodnosci Chironomidae (Diptera) Jeziora Szkoderskiego
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Rodzina Chironomidae sprawia wiele probleméw podczas klasycznej identyfikacji taksonomicznej.
Metody genetyki molekularnej (zréznicowania sekwencji kodujacych oksydaze cytochromowa I — COI) moga
W znacznym stopniu pomdc w rozwiazywaniu probleméw taksonomicznych. Metody identyfikacji gatunkow
przy uzyciu krotkich odcinkéw DNA przyniosty wiele nowych mozliwosci dla nauk o zyciu. Region genu,
ktory jest uzywany do oznaczania konkretnych gatunkow okazuje si¢ bardzo skuteczny. Materiat DNA jest
pozyskiwany z tkanek organizmu a nast¢pnie izolowany i replikowany podczas Reakcji Lancuchowej
Polimerazy (PCR). Koncowym etapem jest sekwencjonowanie uzyskanych odcinkow gdzie kazda czesé
zapisana jest jako sekwencja liter CATG przypisanych do kazdej z czterech zasad kwasu nukleinowego.

Za kazdym razem kiedy uzyskiwana jest sekwencja przypisana do konkretnego gatunku zapisywana jest
w internetowej bazie danych projektu. Tworzy si¢ wtedy biblioteka odcinkow referencyjnych, ktora moze byé
uzyta przez kazda osob¢ na $wiecie do identyfikacji nieznanych osobnikéw. Baza jest w pekni
przeszukiwalnym repozytorium barkodow, informacji o osobnikach, zdje¢ a takze sekwencji i plikow
dodatkowych. Pozwala ona stworzy¢ mechanizm identyfikacji organizméw bazujac o aktualng biblioteke
barkod6éw i pozwala monitorowac ich liczbe oraz rozmieszczenie gatunkow. Zaleta stosowania krotkich

odcinkow jest czas ich przygotowania i cena.
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