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Uporaba razli¢nih tipov DNA markerjev
za $tudij populacij Cebel
Mitohondrijska DNA: maternalno dedovanje

Restrikcijski vzorci: nizka resolucija, manj uporabni za odkrivanje
strukturiranosti populacij

Nukleotidna zaporedja: visoka resolucija, primerni za odkrivanje
strukturiranosti populacij

Jedrni markerji: kodominantno dedovanje

Restrikcijski vzorci: nizka resolucija, malo populacijsko
specifi¢nih markerjev

Mikorsateliti: visoka resolucija, redki privatni aleli

Polimorfizmi posameznih nukleotidov: visoka resolucija, $e malo
podatkov

Mitohondrijska DNA in genetska
Cistost populacij

Zaradi visoke sfopnjba enetske variabilnosti, se je prouEeva(nj]Ie najbolj
variabilnega dela mf lgA, ki se nahaja med genoma COI in COIT
uveljavilo kot ustrezng orodje za razlikovanje in filogenetsko
opredelitev populacij cebel. Ker gre v teh primerih v glavnem za
razlo¢evanje na ravni podvrst je'bilo upraviceno zaceino pricakovanje,
da se posamezne podvrste vrste Apis melliferamed seboi‘r‘uzlikujejo
glede na tip mtDNA. Porazdelitev Tipov mfDNA v razli¢nih taksonomskih
skupinah (vrstah, podvrstah, lokalnih populacijah) je dokaj razlicna in
razli¢no dobro odraza stanje v populaciji.

Kljub primerom pri drugih vrstah ki potrjujejo pravilnost domneve, da
se populacije in podpopulacije lahko razlikujejo po tipu mtDNA, je freba
vdpr‘imer‘u populacij cebel upoStevati, da gre za vrsta kjer postopek
udomacitve ni primerljiv z drugimi vrstami domacih Zivali in posledi¢no
tudi ni bilo formiranja pasem v Zivinorejskem smislu. Posledica tega je
verjetno bistveno vec ja genetska pestrost populacij ¢ebel.

Pregled raziskav mtDNA pri cebelah v Sloveniji

Susnik in sod. 2004 objavijo $tudijo mtDNA kranjske 3ebele, ki na
relativno majhnem vzorcu nakazuje, da obstaja za populacijo specificen
mtDNA haplotip c2c

V letu 20Q8 je bila opravljena preliminarna raziskava vzorcev Cebel z
obmoc ja Stajerske in Primorske, z namenom potrditi ali ovreéi hipotezo,
da se v nekatere regije Slovenije vnasa tujerodne linije cebel, ki se
krizajo z avtohtono kranjsko cebelo. Nakljucen izbor vzorcevs
Stajerske in Primorske je pokazal obstoj vsaé treh razlicnih haplotipov
v miDNA c2c, haplotip cla'in nov haplotip c2d*.

Leta 20090je bila opravljena $tudija vzorcey iz vzrejalis¢ matic (Razpet
in sod., 2009), ki je pokazala obstoj 9 razli¢nih haplotipov, od katerih so
bili tedaj 4 novi, Se ne objavljeni haplotipi.

V letih 2009-2010 je ?otekalu sistemati¢na $tudija mtDNA haploﬁﬁov v
Sloveniji, ki je pokazal aJJriso‘rnosT 17 haplotipov, med njimi 10 novi
haploﬁ;uv, ki jlhfr‘e le vzr‘egaliéé matic ni zajel. Previadujejo haplotipi
€2j (37%). C2c (26%) in Cla (23%).

Seznam mtDNA haplotipov v populaciji
kranjske ¢ebele v Sloveniji 2009

Porazdelitev mtDNA haplotipov v populaciji
kranjske ¢ebele v Sloveniji 2009

Pozicija
Haplotip
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Haplotip N %
c2c 48 33,10345
c2¢c* 2 1,37931
c2¢c** 4 2,758621
c2d 6 4,137931
c2d* 40 27,58621
c2d** 5 3,448276
cla 39 26,89655
clb 1 0,689655

skupaj 145 100




Distribucija mtDNA haplotipov v Sloveniji
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Analiziranih je bilo 151 ¢ebel s 36 lokacij
(sekvenciranje regije COI-COII)

Najdenih je bilo 9 haplotipov, 5 Ze poznanih in
Stirje novi. Najpogostejsi haplotipi so c2c (33%)
in ¢1(27%), znacilna za A. m. carnica in A. m.
ligustica. Klastri nakazujejo, da izvor 19,
haplotipov, ki so bili evidentirani v Sloveniji
znotraj skupine ¢ ni monofiletski.

Geografska porazdelitev mtDNA haplotipov v
populaciji kranjske cebele
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Geografska porazdelitev mtDNA haplotipov na
obmocju balkanskega in apeninskega polotoka

Mreza mt haplotipov ¢ebel v Sloveniji
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Geografska mreza, ki smo jo uporabili za
zbiranje vzorcev v letu 2009

(8tevilo vzorcev)

Pogostnost identificiranih haplotipov
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Razsirjenost haplotipov Cla in C2¢c v % po

sektorjih

Razsirjenost haplotipov €2 in vseh C1 linij v % po
sektorjih

c2j c1

Zakljucki

+Na3a raziskava in tudi raziskave drugih populacij medonosne cebele kazejo, da
Jje genetska pestrost vecine populacij (z izjemo nekaterih otoskih populacij)
bistveno ve¢ ja, kot smo pri¢akovali pred leti.

+Glede na stopnjo genetske pestrosti je malo verjetno, da je veji del te
pestrosti posledica bolj intenzivnega izmenjevanja genetskega materiala med
populacijami v zadnjih letih

*Trenutno nimamo zanesljivih genetskih marker jev, ki bi omogoCali definiranje
genetske Cistosti populacij, Ee o njej sploh lahko govoritmo.




