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zakładając bezproblemowy przebieg lizy i uzy-
sku kwasów nukleinowych. Porównawcze ba-
dania różnych metod stosowanych do ekstrak-
cji rRNA i mRNA z gleby wykazały, że skład 
aktywnego metabolicznie zespołu mikroorga-
nizmów oraz udział ilościowy poszczególnych 
członków tego zespołu zasadniczo zależy od 
rodzaju wykorzystanej metody ekstrakcji glebo-
wego RNA (SeSSitSch i współaut. 2002).

równocześnie ekstrahowanego DNA. Biorąc 
pod uwagę przeciętną zawartość rybosomów 
w komórkach bakterii oraz liczebność bakterii 
w gramie gleby (np. glinie pylastej) wynoszącą 
około 109 komórek, wydajność tej procedury 
ekstrakcji rRNA wynosi od 10 do 30% (duar-
te i współaut. 1998). Tej wielkości wydajność 
jest do zaakceptowania przy badaniu populacji 
bakterii w glebie, jeśli uwzględni się, jaka jest 
efektywność ekstrakcji komórek lub DNA oraz 

UWAGI KOŃCOWE

Poznawanie metagenomów różnych śro-
dowisk lądowych i morskich jest obecnie 
poważnym wyzwaniem, przed jakim stają 
mikrobiolodzy, nie tylko ze względów po-
znawczych, ale także z uwagi na zrozumienie 
roli ekologicznej, jaką spełniają zespoły mi-
kroorganizmów w biosferze oraz ze względu 
na olbrzymi i w znikomym stopniu poznany 
potencjał do biotechnologicznego wykorzy-
stania. Skuteczne zmierzenie się z tym wy-
zwaniem jest możliwe pod warunkiem, że 
do dyspozycji badaczy są wydajne metody 
ekstrakcji kwasów nukleinowych oraz odpo-
wiednie techniki ich dalszej analizy. Idealną 
sytuacją by było opracowanie uniwersalnej 
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Summary

metody izolacji DNA/RNA ze środowiska, 
zwłaszcza z różnych gleb, która dawałaby 
dużą ilość czystego i mało pofragmentowa-
nego DNA, a w przypadku RNA, dodatkowo 
jeszcze odpowiednio stabilnej poza komórką 
makrocząsteczki. Pojawiają się coraz to nowe 
propozycje opracowywane w różnych labo-
ratoriach, które próbują pretendować do tej 
roli. Niestety, są to tylko próby, gdyż zbyt 
wiele jest różnych zmiennych oddziałujących 
na proces izolacji DNA/RNA w różnych gle-
bach, utworach geologicznych czy odpadach 
przemysłowych. W rezultacie, dla każdego 
biotopu czy siedliska należy dobierać odpo-
wiednią metodę ekstrakcji DNA/RNA.

Recently, increasing interest in ecology of micro-
organisms has been associated with the possibility of 
direct analysis of microbial community structure due 
to application of molecular methods based on isolated 
metagenome DNA. The metagenome approach can 
provide a cultivation-independent assessment of the 
largely untapped genetic reservoir of soil or water mi-
crobial communities. However, the crucial step in this 
approach is efficient extraction of high-quality total 
DNA representing the metagenome of a habitat. The 
DNA extraction methods for soil habitats are grouped 
into two major types, i.e. indirect based on the recov-
ery of microbes (e.g. bacterial cells) and their subse-
quent lysis, and direct lysis of cells in the sample fol-
lowed by DNA purification. The direct extraction of 
total DNA from an environmental sample presumably 

better represents its bacterial or fungal metagenome; 
hence, this approach has been used more often than 
the fractionation methods. Although direct extraction 
of DNA is less labour-intensive and yield more DNA, 
the recovered DNA fragments are usually smaller than 
those obtained by the indirect approach are. The frac-
tionation method is advantageous for soil samples con-
taining higher amounts of organic matter or other sub-
stances that interfere with DNA isolation. This method 
is also applied for DNA extraction from water samples. 
Microbial ecologists currently use different commer-
cially available kits for total DNA isolation from soil 
or water. However, it would appear that the most ef-
ficient method of DNA extraction from environmental 
samples is still far from being established.
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