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Kopalny Dna czyli leKcja z przeszłości

Dlaczego Kopalny Dna?

poznanie i zrozumienie przeszłości fascy-
nuje ludzi od tysiącleci. W 1984 r. po raz 
pierwszy opublikowano sekwencję wymarłe-
go zwierzęcia, wytępionego przez człowieka 
afrykańskiego przedstawiciela koniowatych 
— kwagi Equus quagga quagga (HiGucHi 
i współaut. 1984). od tego czasu pojawiły 
się dziesiątki prac dotyczących różnych ga-
tunków z przeszłości naszej planety. Bada-
nia materiału genetycznego pochodzącego 
ze znalezisk paleontologicznych, materiałów 
archeologicznych, preparatów muzealnych i 
mikrośladów stworzyły zupełnie nowe per-
spektywy dla wielu dziedzin biologii, ale 

także dla archeologii, historii, kryminalistyki, 
sądownictwa, medycyny itd. Wiele hipotez, 
do tej pory opieranych na niezbyt miarodaj-
nych przesłankach, zyskało możliwość we-
ryfikacji dzięki wynikom otrzymanym meto-
dami genetyki molekularnej. Badania kwasu 
dezoksyrybonukleinowego (Dna) wymar-
łych gatunków zwierząt i roślin z pewnością 
pozwalają lepiej zrozumieć historię współ-
czesnego świata ożywionego, dają również 
szereg wskazówek na przyszłość, wspierając 
działania mające na celu ochronę środowiska 
i jego zasobów. 

czynniKi DegraDujące Dna

Kiedy można powiedzieć, że mamy do czy-
nienia z kopalnym Dna (ang. ancient Dna, 
aDna)? granica czasowa jest trudna do usta-
lenia. W niektórych przypadkach z materiału 
zakonserwowanego kilkanaście lub kilkadzie-
siąt lat temu można wyizolować materiał ge-
netyczny, którego jakość nie odbiega od uzy-
skiwanego ze świeżych próbek. Kiedy indziej 
z tkanek, które mają zaledwie kilka tygodni 
czy miesięcy otrzymujemy Dna, do którego 
świetnie pasuje termin „kopalne”. Wydaje się 
zatem, że lepszym kryterium niż wiek prób-
ki, w przypadku podziału na współczesny i 
kopalny Dna, może być jakość zawartego w 
nim kwasu dezoksyrybonukleinowego. na-
leży pamiętać, że Dna, jak wszystkie makro-
molekuły, ulega stopniowej degradacji pod 
wpływem czynników zewnętrznych. najbar-

dziej zauważalnym przejawem tej degradacji 
jest fragmentacja materiału genetycznego. jak 
wykazały badania PääBo (1989) pofragmento-
wany Dna zazwyczaj składa się z odcinków 
o długości ok. 100–500 par zasad (pz). co 
istotne, nie ma korelacji pomiędzy wiekiem 
próbki, a wielkością fragmentów Dna; po-
dobną wielkość fragmentów zaobserwowano 
zarówno w suszonej wieprzowinie sprzed 4 
lat, jak i w izolatach z kości sprzed 13 tysię-
cy lat (PääBo 1989). istnieje jednak zależność 
między warunkami „przechowywania” Dna, a 
jego jakością. z próbek zakonserwowanych w 
niskiej temperaturze (np. w wiecznej zmarzli-
nie) stosunkowo często udaje się wyizolować 
duże ilości Dna o dobrej jakości (np. Höss i 
współaut 1994, willerslev i współaut. 1999, 
sHaPiro i cooPer 2003, roGaev i współaut. 
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2006). podobnie mikroklimat niektórych ja-
skiń wapiennych może sprzyjać lepszemu 
przechowywaniu materiału genetycznego (ov-
cHinnikov i współaut. 2000). procesy degrada-
cji dotyczą jednak nie tylko fragmentacji, ale 
również zmian w sekwencji na skutek działa-
nia wody i tlenu (uszkodzenia hydrolityczne 
i oksydacyjne) (PääBo 1989, lindaHl 1993). 
stabilność pierwszorzędowej struktury Dna 
(czyli jego sekwencji nukleotydowej) in vivo 
jest głównie zasługą rozbudowanych i spraw-
nie działających enzymatycznych systemów 
naprawczych. W przypadku kopalnego Dna 
systemy te, rzecz jasna, nie funkcjonują. co 
więcej, wraz ze śmiercią komórki rozpoczyna 
się proces fragmentacji Dna przez endonu-
kleazy komórkowe. Dodatkowym czynnikiem 
mogącym przyspieszać degradację kwasów 
nukleinowych jest wysoka temperatura. rów-
nież niektóre substancje chemiczne używane 
niekiedy do konserwacji tkanek (np. formali-
na czy mydło arsenowe), mogą prowadzić do 
uszkodzeń Dna lub utrudniać jego ekstrakcję. 
należy także wspomnieć o szkodliwym wpły-
wie mikroorganizmów. po pierwsze, mogą 
one powodować degradację kwasów nuklei-
nowych, a po drugie ich materiał genetyczny 

może stanowić źródło kontaminacji. stabilno-
ści struktury pierwszorzędowej aDna sprzyjają 
jednak niektóre z substancji naturalnych, np. 
hydroksyapatyt (w organizmie stanowi przede 
wszystkim mineralne rusztowanie tkanki łącz-
nej, odpowiedzialnej za mechaniczną wytrzy-
małość kości), którego adsorpcja dwukrotnie 
zmniejsza poziom depurynacji. Dzięki temu 
możliwe jest uzyskiwanie względnie dobrej 
jakości Dna nawet z kości liczących kilka-
naście lub kilkadziesiąt tysięcy lat. Tkanki za-
konserwowane w niektórych osadach bagien-
nych również są cennym źródłem „dobrego” 
Dna, przede wszystkim dzięki ograniczeniu 
destrukcyjnego wpływu mikroorganizmów. 
co ciekawe, w osadach, głównie torfowych, 
dobrze przechowują się nie tylko kości, ale 
także tkanki miękkie. jednym z przykładów 
tak zachowanych organizmów jest nosorożec 
włochaty odkryty w 1929 r. w kopalni wosku 
ziemnego w staruni. szacuje się, że maksy-
malny czas, jaki kwas dyzoksyrybonukleinowy 
może przetrwać w geosferze to, w zależności 
od warunków w jakich znajdowała się prób-
ka, od 50 tysięcy do 1 miliona lat (HeBsGaard 
i współaut 2005). 

ŹróDła Kopalnego Dna

Kopalny Dna może być pozyskiwany z 
wielu różnych źródeł. najczęściej jest on izo-
lowany z kości i zębów. Wiele wskazuje na 
to, że Dna zachowany w zębach może być 
lepszej jakości niż w kościach. chroniące go 
szkliwo jest najtwardszą i najtrwalszą tkanką 
zwierzęcą. Kości leżące setki lub tysiące lat 
w glebie są często zanieczyszczone kwasami 
nukleinowymi pochodzenia mikroorganicz-
nego, także cząsteczkami naniesionymi np. 
przez wodę. szczególnie ten drugi typ za-
nieczyszczeń jest trudny do wykrycia i może 
być źródłem fałszywie pozytywnych rezul-
tatów. W przeciwieństwie do kości miazga 
zębowa chroniona przez szkliwo zachowuje 
jedynie Dna gospodarza i niektórych mikro-
organizmów, które w nim bytowały za życia 
osobnika. Tę cechę wykorzystano m.in. w ba-
daniach nad bakterią Yersinia pestis - zaraz-
ka wywołującego dżumę (drancourt i ra-
oult 2002). innym materiałem, który okazał 
się cennym źródłem aDna są włosy. Dna w 
nich zawarty jest chroniony przed degrada-
cją przez warstwę keratyny. W próbkach izo-
lowanych z włosów rzadko stwierdzano kon-
taminację, pomimo, że włosy narażone były 

na kontakt z obcym materiałem genetycznym 
- zarówno pochodzenia mikroorganicznego, 
jak i organizmów tego samego gatunku, co 
badana próbka. Wart podkreślenia jest rów-
nież fakt, że Dna obcego pochodzenia moż-
na stosunkowo łatwo usunąć z włosów (np. 
przez płukanie w odpowiednich buforach) 
bez szkody dla materiału genetycznego bada-
nej próbki (GilBert i współaut. 2004). poten-
cjalnym źródłem kopalnego Dna mogą być 
także tkanki miękkie, które zostały zakonser-
wowane chemicznie, tzw. mumie naturalne 
(PääBo i współaut. 1988), jak też ciała pod-
dane celowym procesom konserwacji (HiGu-
cHi i współaut. 1984, PääBo 1985, tHoMas i 
współaut. 1989). niezwykle cennym źród-
łem aDna o dobrej jakości są tkanki organi-
zmów zachowanych w wiecznej zmarzlinie 
(HaGelBerG i współaut. 1994). również od-
chody zwierząt i ludzi sprzed setek czy na-
wet tysięcy lat mogą być źródłem materiału 
genetycznego — zarówno pochodzącego od 
gospodarza, jak i z niestrawionych resztek 
jego pokarmu (Poinar i współaut. 1998). Ba-
dania takich prób pozwalają z jednej strony 
uzyskać informacje o sposobie życia bada-



119Kopalny DNA czyli lekcja z przeszłości

nego osobnika, z drugiej zaś dają spojrzenie 
na skład gatunkowy flory w odległej prze-
szłości. Duże nadzieje wiązano z fragmenta-
mi tkanek zakonserwowanymi w bursztynie. 
Książka i film „jurassic park” rozbudziły na-
dzieje na poznanie przynajmniej fragmentów 
genomów organizmów żyjących w odległych 
okresach geologicznych. zakładano, że Dna 
takich okazów może przetrwać w stosunko-
wo dobrym stanie, ponieważ jest chronione 
zarówno przed dostępem tlenu i wody, jak 
i przed działaniem mikroorganizmów. nie-
stety, podejmowane do tej pory próby ana-
lizy próbek bursztynowych zakończyły się 
fiaskiem. prawdopodobnie długi czas prze-
kształcania się żywicy w bursztyn (ponad 5 
milionów lat), jak również niektóre składniki 
żywicy powodują tak duże uszkodzenia Dna, 
że nie może on być efektywnie badany przy 

pomocy dostępnych metod molekularnych 
(lindHal 1997). 

W badaniach historycznych i archeolo-
gicznych wykorzystuje się nie tylko Dna 
izolowany bezpośrednio z tkanek, ale także 
kwas dezoksyrybonukleinowy pochodzący z 
przedmiotów wytwarzanych przez człowieka: 
narzędzi, naczyń, książek (BurGer i współaut. 
2000). Dzięki wynikom tych badań możemy 
uzyskać szeroką wiedzę na temat twórców 
badanych przedmiotów, np. możemy ocenić 
ich przynależność etniczną, dowiedzieć się 
jakie uprawiali rośliny i jakie hodowali zwie-
rzęta, jakich sposobów używali by konser-
wować swoje wyroby. lista pytań, na które 
można otrzymać odpowiedzi badając aDna 
jest bardzo długa, a naukowcy mają wciąż 
nowe pomysły.

sTraTegie analizy aDna

Badanie aDna wykonuje się głównie ba-
zując na łańcuchowej reakcji polimerazy 
(ang. polymerase chain reaction, pcr). jest 
to enzymatyczny proces umożliwiający in 
vitro zwielokrotnienie liczby kopii (amplifi-
kację) wybranych fragmentów Dna. W re-
akcji tej już z pojedynczej cząsteczki kwasu 
nukleinowego można otrzymać miliony kopii 
wybranego fragmentu. ilość ta jest wystarcza-
jąca do przeprowadzenia innych analiz, np. 

sekwencjonowania, oceny długości marke-
rów mikrosatelitarnych lub wykrywania tzw. 
polimorfizmów pojedynczych nukleotydów 
(ang. single nucleotide polymorphism, snp). 
najbardziej miarodajne wyniki uzyskuje się 
poprzez bezpośrednie sekwencjonowanie 
produktów pcr, bądź klonów tych produk-
tów (ricHards i sykes 1995, Poinar 2003, 
HeBsGaard i współaut. 2005, willerslev i 
cooPer 2005). 

analizoWane fragmenTy aDna

W badaniach aDna najczęściej wykorzy-
stywany jest mitochondrialny lub chloro-
plastowy kwas dezoksyrybonukleinowy. ze 
względu na to, że organellowy Dna wystę-
puje w komórce w wielu kopiach, a ponadto 
jest chroniony przed czynnikami degradują-
cymi błoną okrywającą mitochondrium lub 
chloroplast, jest on zazwyczaj dużo lepiej za-
chowany niż jądrowy Dna. najczęściej otrzy-
mywane fragmenty amplifikowanego Dna 
organellowego mają długość poniżej 200 pz 
i tylko w wyjątkowych przypadkach udaje 
się namnożyć fragmenty dłuższe, mające na-
wet 300 pz. prawdopodobnie jest to wów-
czas zasługą wyjątkowo korzystnych warun-
ków środowiskowych, w jakich znajdowały 
się próbki. aby uzyskać dłuższą sekwencję 
należy zaprojektować startery do fragmen-
tów zachodzących na siebie. Tym sposobem 
można otrzymać sekwencje o łącznej długoś-

ci przekraczającej nawet 1000pz. najczęściej 
analizowane fragmenty mitochondrialnego 
Dna to region kontrolny, cytochrom b, pod-
jednostki rrna, a ostatnio także oksydaza 
cytochromowa i (coi) (laMBert i współ-
aut. 2005). jądrowy Dna jest namnażany w 
postaci jeszcze krótszych fragmentów — ok. 
100 pz. W tym przypadku najczęściej analizo-
wanymi sekwencjami są fragmenty chromo-
somów X i y u ssaków (caPellini i współaut. 
2004) lub W i z u ptaków, umożliwiające 
określenie płci badanego osobnika (Hyunen 
i współaut. 2003). jednak w próbkach star-
szych niż 1000 lat analiza taka może być 
obarczona dużym błędem, a jej wyniki często 
są niejednoznaczne (MatHeson i loy 2001, 
larcoMBe i współaut 2005). jak zwykle wy-
jątkiem mogą tu być tkanki zakonserwowane 
w bardzo niskich temperaturach — w wiecz-
nej zmarzlinie lub w lodowcach. również 
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wykorzystanie markerów mikrosatelitarnych 
jest ograniczone. Te krótkie, liczące zazwy-
czaj 100–200 pz fragmenty Dna zbudowane 
są z powtarzających się, krótkich sekwencji 
np.: cTcTcTcTcTcT lub gacgacgacgac 
(gdzie c = cytozyna, T = tymina, g = guani-
na, a = adenina). określa się je niekiedy mia-
nem „genetycznego jąkania”. pomimo, że nie 
kodują istotnych dla organizmu białek, od 
lat są intensywnie badane i wykorzystywane, 
m.in. w kryminalistyce i sądownictwie. oka-
zało się, że liczba powtórzeń motywu cha-
rakterystycznego dla danego markera (liczba 
„zająknięć”) może bardzo różnić się między 
poszczególnymi osobnikami. Ta właściwość 
sprawia, że każda osoba ma swój jedyny i 
niepowtarzalny obraz Dna zwany „profilem 
mikrosatelitarnym”. oznaczając długości wy-
branych markerów mikrosatelitarnych moż-
na bardzo precyzyjnie zidentyfikować daną 

osobę, a także określić jej pokrewieństwo z 
innymi. metoda ta wykorzystywana jest ruty-
nowo do testowania ojcostwa, a także w ba-
daniach kryminalistycznych. Dla naukowców 
niezwykle kuszącą perspektywą jest np. moż-
liwość dokładnego określenia pokrewieństwa 
pomiędzy postaciami historycznymi. nieste-
ty, markery mikrosatelitarne nie zawsze za-
chowują się w postaci umożliwiającej ich 
analizę. Do tej pory udało się zamplifikować 
i oznaczyć długość fragmentów mikrosateli-
tarnych głównie w próbach nie starszych niż 
3000 lat, a i tu wyniki często nie były jedno-
znaczne (scHultes i współaut. 1999, BurGer 
i współaut. 2000, clisson i współaut. 2002). 
niemniej jednak ostatnie badania tkanek za-
konserwowanych w wiecznej zmarzlinie za-
powiadają przesunięcie tej granicy o wiele 
tysięcy lat wstecz (lydolPH i współaut. 2006, 
roGaev i współaut. 2006).

KonTaminacja — nieusTające ŹróDło proBlemóW

praca z kopalnym Dna stwarza dużo 
większe trudności techniczne, niż praca z 
materiałem współczesnym. zawartość aDna 
w próbce jest bardzo mała, a ponadto jest on 
najczęściej silnie zdegradowany. stosowane 
powszechnie polimerazy dużo łatwiej namna-
żają nawet niewielkie ilości współczesnego, 
niezniszczonego Dna niż materiału kopal-
nego, dlatego szczególnie istotnym zagroże-
niem w tego typu badaniach jest zanieczysz-
czenie współczesnym materiałem genetycz-
nym. Weryfikacja autentyczności otrzymanej 
sekwencji jest zatem niezbędnym elementem 
badań kopalnego Dna. oto główne zasady 
postępowania przy określaniu autentyczności 
otrzymanych wyników (wg Poinara 2003, 
HeBsGaarda i współaut. 2005, willersleva i 
cooPera 2005):

1. miejsce pracy, w którym prowadzi się 
analizy aDna powinno być fizycznie odse-
parowane od laboratorium, w którym bada 
się próby współczesne; liczba pracowników 
mających kontakt z materiałem powinna być 
ograniczona do niezbędnego minimum;

2. sprzęt laboratoryjny i odczynniki mu-
szą być przeznaczone jedynie do pracy z ma-

teriałem kopalnym; niezbędne jest zachowa-
nie sterylności laboratorium;

3. dla każdej serii izolacji powinna być 
wykonana kontrola negatywna — poddana 
takiej samej obróbce jak izolowany materiał, 
lecz nie zawierająca badanej tkanki; 

4. również dla każdej reakcji pcr musi 
być wykonana kontrola negatywna, wykony-
wanie kontroli pozytywnej jest niewskazane;

5. amplifikowane sekwencje powinny 
mieć odpowiednią długość (produkt zazwy-
czaj w granicach 200 pz, na pewno nie więk-
szy niż 1000 pz);

6. produkty pcr, szczególnie aDna ho-
minidów i mikroorganizmów powinny być 
klonowane, a następnie przynajmniej kilka 
klonów dla jednego produktu pcr powinno 
być poddane sekwencjonowaniu; 

7. analizy powinny być powtórzone 
niezależnie w przynajmniej dwóch różnych 
ośrodkach badawczych, otrzymane wyniki 
powinny być zgodne;

8. otrzymane sekwencje powinny mieć 
sens filogenetyczny.

oDKryWanie Wymarłego śWiaTa

Badanie kopalnego Dna stwarza moż-
liwość dokładniejszego spojrzenia w czasy 
minione. możemy niemal dotknąć ewolucji, 

spojrzeć na dawne populacje czy też zba-
dać wpływ czynników środowiskowych na 
pojawianie się i znikanie różnych grup or-
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ganizmów na ziemi. możemy także ocenić 
wpływ zmian klimatycznych, fragmentacji 
środowiska czy wreszcie samego człowieka 
na poszczególne gatunki roślin i zwierząt. 
stajemy przed wyzwaniem spojrzenia na 
własną historię nie tylko przez pryzmat nauk 
humanistycznych, ale również chłodnego oka 
genetyki.

sztandarowe działania genetyków zajmu-
jących się aDna dotyczą głównie zwierząt z 
okresu przed ostatnim zlodowaceniem. Tere-
ny, na których obecnie żyjemy, przechodziły 
w ciągu ostatnich kilkudziesięciu tysięcy lat 
burzliwe przemiany klimatyczne. Wiązało się 
to także z dramatyczną przebudową składu 
fauny na obszarze dzisiejszej europy. szcząt-
ki tych organizmów od wieków znajdowa-
ne były w jaskiniach rozrzuconych na całym 
kontynencie. analiza molekularna kości zwie-
rząt z późnego plejstocenu jest dopełnieniem 
prowadzonych od dziesiątków lat badań pa-
leontologicznych. stąd też wiele prac dotyczy 
zwierząt występujących w eurazji. przedmio-
tem badań są m.in. niedźwiedzie jaskiniowe 
(Hofreiter i współaut. 2002) (ryc. 1), hie-
ny jaskiniowe (Hofreiter i współaut. 2004) 
i lwy jaskiniowe (BurGer i współaut. 2004). 
Wydaje się jednak, że najwięcej informacji 
dostarczyły przypadkowe, ale na ogromną 
skalę, znaleziska z ameryki północnej. in-
tensywne wydobycie złota na alasce zaowo-
cowało niespodziewanym odkryciem dosko-
nale zakonserwowanych złóż skamieniałości 

w okolicach fairbanks. W latach 1930–1960 
z wiecznej zmarzliny wydobyto tam tysiące 
kości i zębów zwierząt z późnego plejstoce-
nu. ponad 8 ton okazów paleontologicznych 
zdeponowano głównie w american museum 
of  natural History w nowym jorku (sHaPiro 
i cooPer 2003). materiał ten stwarza unikal-
ną możliwość poznania zarówno zależności 
filogenetycznych pomiędzy poszczególnymi 
gatunkami, jak i pośrednio na charaktery-
zację warunków środowiskowych Beringii 
— pomostu lądowego łączącego w okresach 
zlodowaceń azję i amerykę północną. Duża 
ilość dobrej jakości Dna pozwala również 
na przeprowadzenie analiz populacyjnych i 
określenie np. zmienności genetycznej bada-
nych populacji, oszacowanie ich liczebności 
i poziomu migracji (Barnes i współaut. 2002, 
willerslev i współaut. 2003). 

niektóre grupy zwierząt wzbudzają wy-
jątkowe zainteresowanie zarówno badaczy, 
jak i opinii publicznej. z pewnością należą 
do nich przedstawiciele megafauny, szcze-
gólnie mamuty. ci wymarli przedstawiciele 
elephantidae zamieszkiwali rozległe tereny 
eurazji i ameryki północnej, obecnie w du-
żej części znajdujące się pod wieczną zmar-
zliną — fakt ten niewątpliwie ułatwił badania 
Dna tych zwierząt. już w i połowie lat 90. 
ubiegłego wieku udało się zsekwencjonować 
pierwszy fragment cytochromu b czterech 
mamutów włochatych (Mammuthus primi-
genius) z syberii, których wiek określono na 
9700 — ponad 50 000 lat (HaGelBerG i współ-
aut. 1994, Höss i współaut. 1994). W następ-
nych latach publikowano kolejne fragmenty 
mitochondrialnego Dna (ozawa i współaut. 
1997, deBruyne i współaut. 2002), aż do 
kompletnej sekwencji liczącej 16842 pz (ro-
Gaev i współaut. 2006). analizy te pozwoliły 
wreszcie odpowiedzieć na pytanie, z którym 
ze współcześnie żyjących gatunków słoni te 
wymarłe olbrzymy były najbliżej spokrewnio-
ne. obecnie nie ma już wątpliwości, że były 
to słonie indyjskie. z powodzeniem badane 
są też inne grupy wymarłych ssaków — m.in. 
jelenie olbrzymie (kueHn i współaut. 2005), 
ogromne naziemne leniwce (Greenwood i 
współaut. 2001), przodkowie koniowatych 
(jansen i współaut. 2002, weinstock i współ-
aut. 2005), lemury olbrzymie (karantH i 
współaut. 2005). ciekawe wyniki uzyskano 
w przypadku jednego z ostatnich żyjących 
przedstawicieli megafauny — piżmowoła 
(Ovibos moschatus). naturalny zasięg tych 
ssaków obejmuje obecnie obszary tundry 
ameryki północnej i grenlandii, chociaż ich 

ryc. 1. porównanie czaszek (a) niedźwiedzia jas-
kiniowego (Ursus spelaeus) i (B) niedźwiedzia 
brunatnego (U. arctos) (wg aBla 1920).
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szczątki znane są także z eurazji. Dzisiejsza 
populacja tych wielkich, doskonale przysto-
sowanych do arktycznych mrozów przeżu-
waczy charakteryzuje się bardzo niskim po-
ziomem zmienności genetycznej. Testy ma-
teriału genetycznego sprzed 20–40 tysięcy 
lat wykazały, że po osiągnięciu maksimum 
przez ostatnie zlodowacenie piżmowoły były 
bliskie całkowitego wyginięcia. ich popula-
cja gwałtownie się zmniejszyła i przetrwały 
jedynie nieliczne osobniki w nowym świe-
cie. Dlaczego w czasie, kiedy ginęły ostatnie 
mamuty piżmowołom, choć z trudem, udało 
się przetrwać? oto kolejne frapujące pytanie, 
które, jak na razie, pozostaje bez odpowiedzi 
(MacPHee i współaut. 2005). Wiele gatunków 
zwierząt wyginęło lub zostało wytępionych 
przez ludzi już w czasach historycznych. in-
formacje o nich mieliśmy do tej pory z wy-
kopalisk, niekiedy z rysunków. Kopalny Dna 
izolowany z ocalałych tkanek tych zwierząt 
nie daje pełnego wyobrażenia o tym jak wy-
glądały czy żyły, pozwala jednak umieścić je 
w konkretnym miejscu na drzewie filogene-
tycznym. przynajmniej wiemy, co straciliśmy! 
jednym z najdrastyczniejszych przykładów 
niszczycielskiej działalności człowieka jest 
wytępienie krowy morskiej (Hydrodama-
lis gigas) — ssaka z rzędu syren, niegdyś za-
mieszkującego płytkie arktyczne wody morza 
Beringa. Bezbronne wobec człowieka, zabija-
ne głownie na mięso i skóry, krowy morskie 
wyginęły w ii połowie XViii w.,  zaledwie 27 
lat po ich odkryciu. analiza Dna potwierdzi-
ła bezsprzecznie przynależność tego wielkie-
go ssaka (o masie ciała do 10 ton) do syren i 
większe podobieństwo genetyczne do diugo-
nia (Dugong dugon) niż do manatów (rodzaj 
Trichechus) (ozawa i współaut. 1997). 

prawdopodobnie najlepiej poznanymi 
przedstawicielami wytępionej przez człowie-
ka fauny są strusie moa (ryc. 2), które wystę-
powały na obu wyspach nowej zelandii od 
późnego plejstocenu po holocen. Wszystkie 
zostały wytępione po zasiedleniu wysp przez 
ludność polinezyjską już w czasach historycz-
nych. maorysi upodobali sobie bowiem moa 
jako atrakcyjne źródło mięsa (Holdaway i 
jacoMB 2000). moa zamieszkiwały bardzo 
różne siedliska i znacznie różniły się wiel-
kością (1–2 m wys. mierzone u nasady szyi, 
masa ciała ok. 35–250 kg). początkowo, na 
podstawie analiz morfologicznych, sugerowa-
no, że na nowej zelandii żyło bardzo wiele 
form tych ptaków — pierwsze prace z XiX 
w. mówiły nawet o 64 gatunkach. stopnio-
wo ich liczbę zmniejszono do 38, a następ-

nie do 11. niemniej jednak analizy aDna 
pozwoliły ustalić, że gatunków tych ogrom-
nych strusi było nie więcej niż dziewięć. po-
wodem tak dużych rozbieżności był niespo-
tykany u innych ptaków dymorfizm płciowy. 
samice moa, szczególnie z rodzaju Dinornis, 
były znacznie większe niż samce — osiągały 
ok. 150% wysokości samców i mniej więcej 
280% ich masy ciała (Bunce i współaut. 2003, 
Hyunen i współaut. 2003). Dzięki dostępno-
ści dużej ilości stosunkowo „świeżego” mate-
riału (próby nie starsze niż 1000 lat) możli-
we było zsekwencjonowanie całego genomu 
mitochondrialnego moa olbrzymiego Dinor-
nis spp. (cooPer i współaut. 2001). zebrany 
materiał pozwolił także na przeprowadzenie 
analizy fragmentów jądrowego Dna z chro-
mosomu W. pozwoliło to na rozróżnienie 
płci osobników i ostateczne rozstrzygnięcie 
kwestii tak dużej zmienności morfologicznej 
(Hyunen i współaut. 2003).

częstym problemem w badaniach paleon-
tologicznych i archeologicznych jest obec-

ryc. 2. szkielet moa olbrzymiego (rodzaj Dinor-
nis) — dla porównania szkielet człowieka (wg 
Buicka 1931).
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ność niewielkich fragmentów kości lub też 
materiałów pochodzących od organizmów 
bardzo podobnych morfologicznie — z taką 
sytuacją mamy do czynienia np. w przypad-
ku kóz i owiec, czy też zwierząt domowych 
i ich dzikich przodków (newMan i współ-
aut. 2002). możliwość weryfikacji oznaczeń 
gatunkowych na podstawie badań Dna po-
zwala na wiarygodną weryfikację rozmaitych 
hipotez. Właśnie tego typu analizy położyły 
kres legendzie o nowym gatunku przeżuwa-
czy w południowo-wschodniej azji. na pod-
stawie skąpych materiałów kostnych zbiera-
nych od początku XX w. w 1994 r. opisano 
zwierzę Pseudonovibos spiralis. przez wiele 
lat trwały spory, z kim najbliżej jest spokrew-
niony ten dziwny przeżuwacz. Badania mate-
riału genetycznego wykazały, że znajdowane 
(głównie na targowiskach) nietypowe rogi 
nie należały do dzikiego mieszkańca niedo-
stępnej dżungli, ale były zmyślnie spreparo-
wanymi rogami bydła domowego (olson i 
Hassanin 2003). 

Badania aDna wykorzystywane są także 
w analizach populacyjnych zwierząt współ-
cześnie żyjących, szczególnie gatunków za-
grożonych wyginięciem, np. niedźwiedzia 
grizzly; dostarczają informacji o poziomie 
zmienności genetycznej przed dziesiątkami, 
setkami czy nawet tysiącami lat (Hauser i 
współaut. 2002, laMBert i współaut. 2002, 
MacPHee i współaut. 2005). Dzięki analizie 
kopalnego Dna można również określić tem-
po przemian ewolucyjnych pod wpływem 
zmian klimatycznych (jak w przypadku piż-
mowoła) lub zmian wywołanych w środowi-
sku działalnością człowieka. W szczególnych 
przypadkach (m.in. u hawajskiej krzyżówki 
białookiej Anas laysanensis czy też u chrząsz-
cza Cicindela dorsalis dorsalis z rodziny 
trzyszczowatych) testy aDna pozwalają usta-
lić pierwotny zasięg występowania gatunku, 
co ułatwia późniejszą reintrodukcję ocalałych 
osobników (willerslev i cooPPer 2005). 
Także nasz zespół, wspólnie z naukowcami 
z instytutu systematyki i ewolucji zwierząt 
pan w Krakowie oraz oklahoma state uni-
versity w stillwater, dołączył do grona na-
ukowców odkrywających tajemnice kopalne-
go Dna. udało nam się wyizolować aDna z 
zębów nietoperzy z rodzaju Myotis z jaskini 
nietoperzowej z Wyżyny Krakowsko-często-
chowskiej sprzed ponad 800 lat, a następnie 
zsekwencjonować cały, liczący 1140 nukleo-
tydów gen mitochondrialny — cytochrom b. 
zebrane dane pozwoliły odkryć nowy gatu-
nek nietoperza dla polski. mamy nadzieję, że 

szczegółowe analizy pozwolą nam również 
odpowiedzieć na szereg pytań dotyczących 
struktury populacji i migracji tych niezwykle 
interesujących ssaków (W. Bogdanowicz, m. 
gajewska, T. postawa, r. a. Van Den Bussche 
dane niepublikowane).

niemniej jednak chyba najbardziej fascy-
nującą częścią analiz kopalnego materiału 
genetycznego jest badanie ludzkiego Dna. 
nowe horyzonty dla antropologii, archeolo-
gii czy historii przyciągają rzesze naukow-
ców. należy pamiętać, że jest to nie tylko 
najbardziej frapujący, ale także jeden najtrud-
niejszych rodzajów analiz genetycznych, ze 
względu na największą możliwość zanieczysz-
czenia materiałem współczesnym. jednym z 
podstawowych pytań stawianych przez arche-
ologów i antropologów jest pytanie o tempo 
i kolejność zasiedlania poszczególnych lądów 
przez Homo sapiens. Badania genetyczne są 
niezwykle pomocne w rozwikłaniu tej zagad-
ki. co ciekawe, badania te nie tylko obejmu-
ją człowieka, ale także zwierzęta, które mu w 
tych wędrówkach, nie zawsze za jego zgodą, 
towarzyszyły — analizy Dna pochodzącego 
ze szczątków szczurów pozwoliły prześledzić 
drogę kolonizacji wysp pacyfiku (Matisoo-
sMitH i roBins 2004). Badania aDna umoż-
liwiają także lepsze poznanie i zrozumienie 
antycznych kultur, m.in. etrusków (caPellini 
i współaut. 2004), indian prekolumbijskich 
(jones 2003), mieszkańców Wysp andamań-
skich (endicott i współaut. 2003) i aboryge-
nów z australii (adcock i współaut. 2001), 
dostarczają informacji o strukturze ludności i 
jej migracjach, powstawaniu i ewolucji języ-
ków, a nawet przyczynach i zasięgu chorób 
zakaźnych takich jak dżuma czy trąd (cooPer 
i wayne 1998). jednymi z pierwszych prac 
poświęconych aDna były badania mumii ze 
starożytnego egiptu (PääBo 1985). mumifi-
kacja szczątków stwarza dobre warunki do 
przetrwania fragmentów Dna o stosunkowo 
dobrej jakości. polska archeologia ma ogrom-
ne osiągnięcia w odkrywaniu tajemnic Doli-
ny nilu, zatem pomysł interdyscyplinarnych 
badań na bazie materiałów ze starożytnego 
egiptu był jedynie kwestią czasu. W analizy 
genetyczne staroegipskich mumii włączyli się 
naukowcy z collegium medicum w Bydgosz-
czy. zsekwencjonowali oni fragment mito-
chondrialnego aDna mumii kapłanki izydy, 
znanej jako aset-iri-khet-es, z nekropoli w 
el-gamhud, a znajdującej się w muzeum ar-
cheologicznym w Krakowie. W badanym ma-
teriale udało się wykryć mutację stwierdzaną 
także współcześnie u mieszkańców środko-
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wego Wschodu, co z jednej strony pozwoli-
ło na potwierdzenie przynależności etnicznej 
kapłanki, zaś z drugiej wskazało na bardzo 
dawne pochodzenie zaobserwowanej zmiany 
w Dna (GrzyBowski i współaut. 2001). coraz 
intensywniej rozwijają się także analizy z po-
granicza kryminalistyki i archeologii, mające 
na celu identyfikację konkretnych osób. naj-
bardziej spektakularną była chyba identyfika-
cja na podstawie Dna ostatniego cara rosji 
— mikołaja ii i jego rodziny (Gill i współaut. 
1994). analizy molekularne wykorzystano 
także w poszukiwaniach szczątków innych 
postaci historycznych — członków francu-
skiej rodziny królewskiej (jeHaes i współaut. 
2001), włoskich rodów książęcych, a nawet 
świętego łukasza (vernesi i współaut. 2001). 
na weryfikację czekają szczątki kolejnych po-

staci historycznych — m.in. odkryte niedaw-
no w Katedrze fromborskiej kości, należące 
najprawdopodobniej do mikołaja Kopernika. 

Badania genetyczne innych hominidów 
— przede wszystkim neandertalczyka (Homo 
neanderthalensis), pozwalają również coraz 
dokładniej zbadać przeszłość Homo sapiens. 
Wiemy już z prac wykopaliskowych, że nie 
zawsze byliśmy jedynym rozumnym gatun-
kiem na naszej planecie. niemniej jednak 
dopiero analizy aDna u H. neanderthalensis 
dostarczyły niezbitych dowodów na to, że te 
dwie grupy hominidów nie krzyżowały się 
ze sobą, pomimo faktu, że występowały w 
tym samym czasie i w tych samych rejonach 
globu (serre i współaut. 2004). Dlaczego tak 
się działo? To pytanie pozostaje na razie bez 
jednoznacznej odpowiedzi. 

najWięKsze pomyłKi

Historia badań aDna to niekiedy histo-
ria sukcesów, które przeradzały się w klę-
skę. przyczyną była zazwyczaj kontaminacja 
współczesnym materiałem genetycznym, do 
której dochodziło na skutek niezachowa-
nia odpowiedniego reżimu laboratoryjnego. 
pierwsze sukcesy w analizie kopalnego Dna 
rozbudziły nie tylko marzenia badaczy, ale i 
żądzę sukcesu, chęć bycia tym, który odsłoni 
najstarszy fragment z historii życia na ziemi. 
prace publikowane w najlepszych czasopis-
mach naukowych w i połowie lat 90. ubieg-
łego wieku donosiły o poznaniu sekwencji 

coraz to starszych organizmów. niestety, 
wszystkie wyniki dla prób starszych niż mi-
lion lat okazały się nieprawdziwe (ryc. 3). 
W 1994 r. prestiżowe „science” doniosło o 
zsekwencjonowaniu fragmentu Dna pocho-
dzącego z kości dinozaura znalezionej w ko-
palni w usa (woodward i współaut 1994). 
Dość szybko jednak badany materiał okazał 
się być Dna pochodzącym od człowieka. 
Kompletnym fiaskiem zakończyły się bada-
nia owadów zakonserwowanych w burszty-
nie. Wyniki podane w równie prestiżowym 
„nature” w 1993 r. jako licząca ok. 130 mi-

ryc. 3. porównanie wieku wybranych próbek, z których wyizolowano aDna.

ciemniejszym kolorem oznaczono próby, których wyniki zostały zakwestionowane. grubą linią zaznaczono 
wiek 1 miliona lat — szacowany maksymalny okres przetrwania Dna w materiałach kopalnych.
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lionów lat sekwencja chrząszcza z bursztynu 
libańskiego (cano i współaut. 1993), to wy-
nik zanieczyszczenia materiałem genetycz-
nym współczesnych grzybów. inne, „dużo” 
młodsze sekwencje owadów zamkniętych w 
bursztynie (szacowane na 20-40 milionów 
lat) także okazały się artefaktami. również 
w przypadku roślin dochodziło do istotnych 
pomyłek. sekwencja opisywana jako należąca 
do magnolii sprzed 20 milionów lat (Golen-
BerG i współaut. 1990) okazała się artefak-
tem, prawdopodobnie mikrobiologicznego 
pochodzenia. Także badania Dna izolowa-
nego z kryształów halitu, a przypisywanego 
mikroorganizmom sprzed 250–415 milionów 

lat (vreeland i współaut. 2000) wzbudzają 
więcej głosów krytyki niż aprobaty. Kwestio-
nuje się zarówno datowanie minerałów, jak i 
powtarzalność wyników, zastrzeżenia budzi 
także podobieństwo otrzymanych sekwencji 
do współczesnych organizmów (HeBsGaard i 
współaut. 2005). nie tylko bardzo stare prób-
ki mogą być źródłem problemów. zanim wy-
kazano, że mityczny Pseudonovibos spiralis 
nie istnieje, na skutek zanieczyszczenia prób 
materiałem od różnych przeżuwaczy, opisy-
wano go (w zależności od tego, czym była 
zanieczyszczona próbka) jako bliżej spokrew-
nionego z kozami lub bawołami (olson i 
Hassanin 2003). 

co Dalej z aDna?

należy spodziewać się, że badania aDna 
będą prowadzone na coraz szerszą skalę. 
analizy materiału genetycznego zachowane-
go w pokrytych wiecznym lodem terenach 
ameryki północnej i eurazji dostarczą nam z 
informacji o faunie i florze sprzed tysięcy lat, 
pozwolą prześledzić procesy ewolucyjne, mi-
gracje organizmów między starym i nowym 
światem, być może ułatwią zrozumienie po-
jawiania się i znikania gatunków (lydolPH i 
współaut. 2006). co rok do grona wielkich 
lub małych nieobecnych dołączają nowe ga-
tunki roślin i zwierząt. z niecierpliwością 
oczekiwane są wyniki badań aDna odkrytych 
niedawno szczątków Homo floresiensis — ho-
minida, wielkości Tolkienowskiego hobbita, 
który jeszcze kilkanaście tysięcy lat temu żył 
na indonezyjskiej wyspie flores. Wraz z poja-
wianiem się nowych metod genetyki moleku-
larnej możemy oczekiwać coraz dokładniej-
szych i precyzyjniejszych rezultatów. prace 
opublikowane w ostatnich miesiącach dono-
szą np. o przeanalizowaniu 28 milionów (!) 
nukleotydów sekwencji jądrowego Dna ma-
muta włochatego. stało się to możliwe dzięki 
zastosowaniu nowych technik namnażania i 
sekwencjonowania materiału genetycznego 
(Poinar i współaut. 2006). czy zatem może-
my oczekiwać prawdziwego „parku jurajskie-
go”? jest to raczej mało prawdopodobne, bio-
rąc pod uwagę, że wielkość całego genomu 

ssaka to kilka miliardów nukleotydów. nie 
należy liczyć na to, że w najbliższym czasie 
pojawia się stada mamutów ani tym bardziej 
dinozaurów stworzonych czy to na potrze-
by turystów, czy też naukowców. ale jedno 
jest pewne. Będziemy coraz lepiej poznawać 
przeszłość naszego, a może i nie tylko nasze-
go świata. pierwszym ciałem niebieskim, z 
którego materiały zostaną prawdopodobnie 
zbadane w ten sposób, będzie mars (wil-
lerslev i cooPer 2005). niskie temperatury 
panujące na tej planecie i sugerowana obec-
ność wody, przynajmniej w minionych okre-
sach geologicznych, dają szansę na znalezie-
nie tam śladów życia, być może przypomina-
jącego ziemskie. oczywiście procedury wery-
fikacji autentyczności takich wyników muszą 
być jeszcze ostrzejsze niż w przypadku prób 
ziemskiego pochodzenia. Badanie odległych 
ciał niebieskich to na razie sprawa przyszło-
ści, jednak już dziś procedury opracowane 
na potrzeby kopalnego Dna znajdują prak-
tyczne zastosowanie. nasze laboratorium sto-
suje je m.in. w badaniu okazów muzealnych, 
a także wyrobów i produktów biologicznych 
nieznanego pochodzenia, np. zatrzymanych 
przez służby celne. nie ulega wątpliwości, że 
analizy kopalnego Dna są coraz cenniejszym 
narzędziem w rękach naukowców i tylko po-
mysłowość badaczy jest granicą dla ich zasto-
sowania.

ancienT Dna — lesson from THe pasT

summary

under certain conditions small amounts of Dna 
can survive for long periods of time and may  be 

used as substrates in the polymerase chain reaction 
(pcr) for the study of phylogeny and population ge-
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netics of extinct animals and plants. about 20 years 
ago, Dna sequences were separately described from 
the quagga and an ancient egyptian individual; what 
made these Dna sequences exceptional was that 
they were derived from 140- and 2,400-year-old spec-
imens. more recently, ancient Dna (aDna) has been 
used to study phylogenetic relationships of protists, 
fungi, algae, plants, and higher eukaryotes such as 
extinct horses, cave bears, woolly mammoths, the 
moa, and neanderthal. in the past few years, this 
approach has been extended to the study of infec-
tious disease in ancient mummies from egypt and 
south america; they suggested a butchery pattern 
indicative of a human population under resource 
stress, revealed dietary habits of ancient animals, 
and helped to understand how climatic change 

impacts biological diversity. However, the field of 
aDna is still regularly marred by erroneous reports, 
which underestimate the extent of contamination 
within laboratories and samples themselves. Deeper 
understanding of these processes and the effects of 
damage on aDna templates has started to provide 
a more robust basis for research. Dna sequencing 
of the entire mitochondrial cytochrome b of Myo-
tis myotis sensu lato in our molecular laboratory 
allowed the comparison of aDna sequences (dat-
ing back to ca. 830 years Bp) with those of modern 
bats to assess their genetic relationships. initial re-
sults have revealed surprisingly complex population 
histories, and indicate that modern studies may give 
misleading impressions about even the recent evolu-
tionary past.
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