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1 ATTIVITA CONDOTTA SUL BACINO
IDROGRAFICO DEL FIUME LIVENZA

1 DEJAVNOST NA POVODJU REKE LIVENZA

Il risultato principale che il progetto
GREVISLIN (progetto finanziato nell’ambito
del Programma Interreg V-A Italia-Slovenia
2014-2020) si prefigge di raggiungere € la
realizzazione e limplementazione di una
azione pilota a lungo termine che preveda
la pianificazione strategica e lo sviluppo e
la tutela delle infrastrutture e dei servizi
ecosistemici  verdi, Uintroduzione del
monitoraggio transfrontaliero dello stato
delle acque, nonché il miglioramento delle
specie e degli habitat nelle aree Natura
2000.

Il presente documento, in particolare,
riporta i risultati finali (o deliverable)
relativi alle analisi genetiche su specie
ittiche bersaglio, quali pricipalmente barbo
italico (Barbus plebejus), luccio cisalpino
(Esox cisalpinus), temolo italico (Thymallus
aeliani) e trota marmorata (Salmo
marmoratus). Le analisi sono state poi
estese ad altre specie (alborella, gobione,
scardola e storione), inizialmente non
previste, ma risultate interessanti alla luce
dei campionamenti effettuati.

L’analisi genetica, ha lo scopo di valutare
la presenza di ceppi autoctoni puri e il
grado di ibridismo e quindi di
introgressione genetica, al fine di definire
le linee guida per un possibile recupero
delle linee genetiche originali. Le analisi
genetiche sono state effettuate su una
selezione di 280 campionamenti biologici
effettuati e pari a 145 analisi, sia
mitocondriali che nucleari. | risultati in
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Glavni rezultat, ki ga zeli projekt
GREVISLIN (projekt, ki je financiran v
okviru programa Interreg VA Italija-

Slovenija 2014-2020), je uresnicitev in
izvajanje dolgoroc¢nega pilotnega ukrepa,
ki vkljucuje stratesko nacrtovanje in razvoj
ter zasCito zelene infrastrukture in
ekosistemskih storitev, uvedba ¢ezmejnega
spremljanja stanja voda ter izboljsanje
vrst in habitatov na obmod¢jih Natura 2000.

S tem dokumentom zlasti porocamo o
koncnih  rezultatih (ali o izrocljivih
rezultatih) v zvezi z genetskimi analizami
na ciljnih vrstah rib, kot so predvsem grba
(Barbus plebejus), juzna sSCuka (Esox
cisalpinus), jadranski lipan (Thymallus
aeliani) in soska postrv  (Salmo
marmoratus). Analize so bile nato
razSirjene na druge vrste (primorska
belica, navadni globocek, rdeceperka in
jeseter), Ceprav  sprva niso bile
predvidene, vendar so postale zanimive
glede na opravljeno vzorcenje.

Namen genetske analize je oceniti
prisotnost Cistih avtohtonih sevov in
stopnjo hibridizma in s tem genetske
introgresije, da bi opredelili smernice za
mozno obnovo prvotnih genetskih linij.
Genetske analize so bile izvedene na izbor
280 bioloskih vzorcih, ki so bili izvedeni, tj.
na 145 analiz, tako mitohondrijskih kot
jedrskih. Na kratko rezultati kazejo, da na
poreCje Livenza mocno vpliva prisotnost

larPaiE

{25 | REGIONE peL VENETO [



1HILCTITITY

UNIONE EUROPEA

EVROPSKA UNIJA

ITALIA-SLOVENIJA

Progetto strategico co-finanziato dal Fondo europeo di sviluppo regionale
Strateski projekt sofinancira Evropski sklad za regionalni razvoj

estrema sintesi mostrano come il bacino
del Livenza sia fortemente influenzato
dalla presenza di barbi alloctoni e da
eventi di ibridazione conseguenti
all’introduzione di Barbus barbus. La
popolazione risulta altamente introgressa.
Per quanto concerne il luccio, il 96% degli
esemplari analizzati risulta appartenere
alla linea genetica endemica italiana e solo
un esemplare dei 27 analizzati € risultato
di ceppo transalpino. Questo rende la
popolazione sicuramente meritevole di
attenzione. Per quanto concerne le trote,
’analisi genetica ha confermato
l’appartenenza di tutti gli esemplari
analizzati a trota fario di ceppo atlantico,
quindi alloctoni e di sicura derivazione da
immissioni. L’analisi dei temoli, pur priva
dell’analisi dei loci nucleari che ne dara
conferma, mostra che gli esemplari
catturati sono riconducibili a linee
filogenetiche adriatiche per cui al nostro
endemismo padano. Tutti gli esemplari di
scardola analizzati sono risultati
appartenere alla specie nativa del bacino
del Po e dei corsi d’acqua tributari diretti
dell’Adriatico settentrionali e anche i

gobioni appartengono tutti alla specie
indigena dei bacini dell’ltalia
settentrionale.
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alohtonih mren in hibridizacijski dogodki,
ki so posledica vnosa navadnih mren
(Barbus barbus). Pokaze se, da je
populacija zelo introvertirana. Kar zadeva
SCuke, 96% analiziranih osebkov pripada
italijanski endemicni genetski liniji, le
eden od 27 analiziranih je bila juzna scuka,
Zaradi tega je populacija vsekakor vredna
pozornosti. V zvezi s postrvjo, je genetska

analiza potrdila pripadnost vseh
analiziranih  osebkov  potocni  postrvi
atlantskega staleza, torej alohtone in

zagotovo izpeljane iz imisij. Analiza lipana,
Ceprav brez analize jedrskih lokusov, ki bi
to potrdila, kaze, da so zajete vzorce
pripisali jadranskim filogenetskim linijam,
zato je nas endemizem iz reke Pada.
Ugotovljeno je bilo, da vsi analizirani
primeri rdecCeperke pripadajo avtohtonim
vrstam porec¢ja Pada in neposrednim
pritokom na severnem Jadranu, vsi
globocki pa pripadajo avtohtonim vrstam
severnoitalijanskih povodij.
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1 UvVOD

Molekularna genetika danes predstavlja koristen pripomocek za karakterizacijo ihtiofavne,
s posebnim poudarkom na taksonomsko identifikacijo razlicnih vrst, stopnjo introgresije
njihovih populacij, pa tudi pri opredelitvi stopenj genetske variabilnosti, ki je pomemben
vidik v genetiki populacij in v naravovarstveni biologiji.

Ta metodoloski pristop se zdi temeljnega pomena pri preucevanju populacij rib v
ihtioloskem padsko-venetskem okrozju, kjer se razlicni okoljski vidiki (izkoriscanje vode,
podnebne spremembe in onesnazevanje) prekrivajo s pomembnimi ekoloskimi problemi,
kot je predvsem vnos tujerodnih vrst, ki lahko ogrozi prezivetje ihtiofavne severne lItalije.

Izvajanje taksonomske diagnoze, ki temelji na morfoloskih vidikih, pa tudi predvsem na
molekularnih, postane zato bistven vidik pri ohranitvenih projektih. Ta premislek postane
izjemno pomemben pri tistih vodotokih, kot je npr. Livenza, kjer so nenehna priseljevanja
populacije pripeljala do potencialnih sprememb pri lokalni ribji skupnosti v zadnjih
desetletjih, kljub temu, da se okoljske znacilnosti Se vedno lahko stejejo za zelo naravne.

V okviru projekta Interreg VA ltalija-Slovenija 2014-2020, imenovanega "GREVISLIN", smo
izvedli analizo mrene (Barbus sp.), sCuke (Esox sp.) in postrvi (Salmo sp.), kjer so bile
prisotne, ter poglobljeno preiskavo lipana (Thymallus sp.) v zvezi s pomembnimi izzivi
ohranjanja, ki trenutno prizadenejo zadnje avtohtone populacije te vrste v jadranskih
vodotokih. Analize so bile nato razsirjene na druge vrste, ki sprva niso bile predvidene,
vendar so bile zanimive glede na opravljeno vzorcenje.
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2 MATERIALI IN METODE

Genetske analize so bile izvedene v Laboratoriju za genetiko in genomiko Zivali Oddelka za
kemijske, zivljenjske in okoljske trajnostne znanosti Univerze v Parmi.

Na splosno je bilo analiziranih 124 bioloskih vzorcev (od skupaj 280 zbranih) in so bili
razdeljeni na naslednji nacin:

- - St. 1 vzorec iz rodu Alburnus;

- - St. 42 vzorcev iz rodu Barbus;

- - St. 2 vzorca iz rodu Gobio;

- - St. 27 vzorcev iz rodu Esox;

- - St. 34 vzorcev iz rodu Thymalluls;
- - St. 4 vzorci iz rodu Salmo;

- - §t. 14 vzorcev iz rodu Scardinius.

Genetska analiza, izvedena tako na mitohondrijski kot na jedrski ravni (zlasti na
salmonidih/timalidih), ima namen ovrednotiti prisotnost Cistih avtohtonih sevov in stopnjo
hibridizma ter s tem genetsko introgresijo, da se opredelijo smernice za mozno obnova
prvotnih genetskih linij.

Na vsakem vzorcu smo izvedli postopke za pridobivanje, ciSCenje, pomnoZevanje in
sekvenciranje DNK, pri ¢emer smo uporabili posebne protokole za vsako vrsto, glede tudi
na molekularne markerje, ki smo jih uporabljali in izbrali izmed tistimi, ki so najbolj
opisani v znanstveni literaturi.

Na ravni mitohondrijev smo proucevali regijo D-Loop za rodove Thymallus in Salmo, gen za
citokrom B za rodove Barbus, Esox in Gobio ter gen za citokrom oksidazo | za rodove
Scardinius in Alburnus.

Na celic¢nih jedrih smo pa uporabljali tehniko minibarkodiranja za rod Acipenser, za rodove
Barbus in Thymallus pa smo uporabljali 10 mikrosatelitnih lokusov, medtem ko je bil za rod
Salmo uporabljen jedrski oznacevalec LDH-C1.
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3 REZULTATI

3.1 Rod Barbus

V spodnji razpredelnici so prikazani rezultati, ki se nanasajo na 42 vzorcev, ki smo jih
odvzeli na petih vzorcevalnih postajah v treh razli¢nih kampanjah.

REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - MRENA

Vzorec Vrsta Haplotip Cyt B
LI 08 1 1 Barbus plebejus Bp22
LI_08_I_2 Barbus plebejus Bp22
LI_08_I_3 Barbus barbus SOTLA4
LI_08_I_5 Barbus plebejus Bp22
LI_08_1l_1 Barbus plebejus Bp22

LI_08_1l_11 Barbus plebejus Bp22
LI_08_11_12 Barbus plebejus Bp22
LI_08_11_13 Barbus plebejus Bp22
LI_08_11_2 Barbus plebejus Bp22
LI_08_1l_4 Barbus plebejus Bp22
LI_08_1I_5 Barbus plebejus Bp22
LI_08_ll_6 Barbus plebejus Bp22
LI_08_ll_1 Barbus plebejus Bp22
LI_08_lII_2 Barbus plebejus Bp22
LI_08_lll_4 Barbus plebejus Bp22
LI_08_llI_9 Barbus plebejus Bp22
L1111 Barbus barbus SOTLA4
L1112 Barbus barbus SOTLA4
L1111 Barbus plebejus Bp22
Li_11_11_3 Barbus barbus SOTLA4
L_11_11_4 Barbus barbus SOTLA4
LI_11_1_2 Barbus barbus SOTLA4
Li_11_11_3 Barbus barbus SOTLA4
Li_11_11_4 Barbus barbus SOTLA4
LI_11_11_5 Barbus barbus SOTLA4
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REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - MRENA

Vzorec Vrsta Haplotip Cyt B
L_12 11 Barbus barbus SOTLA4
L1212 Barbus barbus SOTLA4
L_12_11_1 Barbus barbus SOTLA4
LI_12_11_2 Barbus barbus SOTLA4
LI_12_11_3 Barbus barbus SOTLA4
L_12_11_4 Barbus barbus SOTLA4
LI_12_11_5 Barbus barbus SOTLA4
Li_12_11_7 Barbus barbus SOTLA4
LI_12_11_8 Barbus barbus SOTLA4

LI_17_11_24 Barbus plebejus Bp22
L_18 1 1 Barbus barbus SOTLA4
LI_18 1 2 Barbus barbus SOTLA4
Ll_18 1 3 Barbus barbus SOTLA4
LI_18_I_4 Barbus plebejus Bp22
LI_18_1l_6 Barbus plebejus Bp22

LI_18 11_13 Barbus barbus SOTLA4

LI_18 11_14 Barbus plebejus Bp22

Razpredelnica 1 - Rezultati genetskih analiz, ki se nanasajo na rod Barbus

3.2 Rod Esox

V spodnji razpredelnici so prikazani rezultati, ki se nanasajo na 27 vzorcev, ki smo jih
odvzeli na sedmih vzorcevalnih postajah v stirih razlicnih kampanjah.
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REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - SCUKA

Vzorec Vrsta Haplotip Cyt B

LI_09_l_2 Esox flaviae smp43
LI_09_1ll_1 Esox flaviae smp43
LI_09_1ll_2 Esox flaviae smp43
LI_10_1_1 Esox flaviae smp43
Li_10_1_1 Esox flaviae smp43
LI_10_11_2 Esox flaviae smp43
LI_10_11_3 Esox flaviae smp43
LI_10_Iv_1 Esox flaviae smp43
LI_11_11_6 Esox flaviae smp43
Li_11_1m_7 Esox flaviae smp43
LI_11_111_8 Esox flaviae smp43
L_11_111_9 Esox flaviae smp43
L_11_11_10 Esox flaviae smp43
LI_11_11_11 Esox flaviae smp43

LI_11_11_12 Esox lucius smp216
L_11_1vV_9 Esox flaviae smp43
Ll_11_1vV_10 Esox flaviae smp43
LI_11_IvV_19 Esox flaviae smp43
LI_12_1_2 Esox flaviae smp43
LI_12_11_2 Esox flaviae smp43
LI_17_11_25 Esox flaviae smp43
LI_18 11_3 Esox flaviae smp43
LI_18_1l_4 Esox flaviae smp43
LI_18_llI_6 Esox flaviae smp43
LI_18_IV_14 Esox flaviae smp43
LI_BC lu_1 Esox flaviae smp43
BIL_lu_1 Esox flaviae smp43

Razpredelnica 2 - Rezultati genetskih analiz, ki se nanasajo na rod Esox
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3.3 Rod Gobio

V spodnji razpredelnici so prikazani rezultati, ki se nanasajo na 2 vzorca, ki smo ju odvzeli
na eni vzorcevalni postaji.

REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - NAVADNI GLOBOCEK

Vzorec Vrsta Haplotip Cyt B
LI_12_11_3 Gobio benacensis MEL
LI_12_11I_5 Gobio benacensis MEL

Razpredelnica 3 - Rezultati genetskih analiz, ki se nanasajo na rod Gobio

3.4 Rod Salmo

V spodnji razpredelnici so prikazani rezultati, ki se nanasajo na 24 vzorcev, ki smo jih
odvzeli na stirih vzorcevalnih postajah v stirih razlicnih kampanjah.

REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - POSTRV

Haplotip / Genotip
Vzorec Vrsta Diagnoza
D-Loop LDH

LlI_08_1l_7 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_08_llI_6 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_08_l1I_8 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
L_17_1vV_1 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_17_IV_4 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni

LlI_18 1 8 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_18_IV_1 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_18_IV_2 Salmo trutta Jadranski Sredozemski Hibrid
LI_18_IV_3 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_18_IV_4 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_18_IV_5 Salmo trutta Jadranski Sredozemski Hibrid
LI_18_IV_6 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_18_IV_9 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_18 IvV_10 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
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REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - POSTRV

LI_18_Iv_11 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_18_IV_12 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_18 Iv_13 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_18_IV_15 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_18 IV_16 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
LI_18_IV_17 Salmo trutta Jadranski Heterozigot Hibrid
L1911 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_19_11_2 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_19_11_2 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni
LI_19 IV_1 Salmo trutta Jadranski Jadranski Potocni

Razpredelnica 4 - Rezultati genetskih analiz, ki se nanasajo na rod Salmo

3.5 Rod Scardinius

V spodnji razpredelnici so prikazani rezultati, ki se nanasajo na 14 vzorcev, ki smo jih
odvzeli na petih vzorcevalnih postajah tekom cetrte kampanje.

REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - RDECEPERKA

Vzorec Vrsta Haplotip COI
LI_09_IV_1 Scardinius hesperidicus Ex03G2
L_11_1v_2 Scardinius hesperidicus Ex03G2
L_11_1v_3 Scardinius hesperidicus Ex03G2
LI_11_IV_4 Scardinius hesperidicus Ex03G2
LI_11_IV_5 Scardinius hesperidicus Ex03G2

LI_11_Iv_11 Scardinius hesperidicus Ex03G2
Ll_11_1vV_12 Scardinius hesperidicus Ex03G2
Ll_11_1v_13 Scardinius hesperidicus Ex03G2
LI_11_Iv_14 Scardinius hesperidicus Ex03G2
LI_11_Iv_15 Scardinius hesperidicus Ex03G2
Ll_11_1v_18 Scardinius hesperidicus Ex03G2
L_12_1v_1 Scardinius hesperidicus Ex03G2
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REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - RDECEPERKA

Vzorec Vrsta Haplotip COI
LI_27_10_IV_1 Scardinius hesperidicus Ex03G2
LI_BC_ sc_1 Scardinius hesperidicus Ex03G2

Razpredelnica 5 - Rezultati genetskih analiz, ki se nanasajo na rod Scardinius

3.6 Rod Thymallus

REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - LIPAN

Vzorec Vrsta Haplotip D-Loop
LI_AC_te_1 Thymallus aeliani FALO2
LI_AC_te_2 Thymallus aeliani ETSO1
LI_AC_te_3 Thymallus aeliani FALO2
LI_AC_te_4 Thymallus aeliani ETSO1
LI_AC_te_5 Thymallus aeliani ETSO1

FR_1 Thymallus thymallus Ad19
FR_2 Thymallus thymallus Ad19
FR_3 Thymallus thymallus Ad19
FR_4 Thymallus thymallus Ad19
FR_5 Thymallus thymallus Ad19
FR_6 Thymallus thymallus Ad19
FR_7 Thymallus thymallus Ad19
FR_8 Thymallus thymallus Ad19
FR_9 Thymallus thymallus Ad19
FR_10 Thymallus thymallus Ad19
FR_11 Thymallus thymallus Ad19
FR_12 Thymallus thymallus Ad19
FR_13 Thymallus thymallus Ad19
FR_14 Thymallus thymallus Ad19
FR_15 Thymallus thymallus Ad19
FR_16 Thymallus thymallus Ad19
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REZULTATI GENETSKIH ANALIZ - LIPAN

Vzorec Vrsta Haplotip D-Loop
FR_17 Thymallus thymallus Ad19
FR_18 Thymallus thymallus Ad19
FR_19 Thymallus thymallus Ad19
FR_20 Thymallus thymallus Ad19
FR_21 Thymallus thymallus Ad19
FR_22 Thymallus thymallus Ad19
FR_23 Thymallus thymallus Ad7cs
FR_24 Thymallus thymallus Ad19
FR_25 Thymallus thymallus Ad19
FR_26 Thymallus thymallus Ad19
FR_27 Thymallus thymallus Ad19
FR_28 Thymallus thymallus Ad19
FR_29 Thymallus thymallus Ad19

Razpredelnica 6 - Rezultati genetskih analiz, ki se nanasajo na rod Thymallus
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4 SKLEPI

Na splosno je mogoce trditi, da na porecCje Livenza mocno vplivajo prisotnost alohtonih
mren in hibridizacijski dogodki, ki so posledica vnosa navadnih mren (Barbus barbus).
Pokaze se, da je populacija zelo introgredirana in to izhaja Ze iz same analize
mitohondrijske DNK. Stanje, Ceprav negativno in kriticno za celotno porecje Livenza, glede
na moznosti hitre razsiritve vrste B. barbus, je v skladu s tem, kar smo opazili v zadnjem
desetletju v Stevilnih nizinskih vodotokih v veneto-padskem okrozju.

Analize so pravzaprav pokazale, da mrene pripadajo dvema razlicnima haplotipoma
citokroma B: enemu alohtonega izvora, ki se imenuje SOTLA4 in se nanasa na vrsto Barbus
barbus, in drugemu avtohtonega izvora Bp22, ki lahko identificira osebke vrste Barbus
plebejus.

Vse upostevane postaje so poudarile prisotnost obeh haplotipov kot dokaz hibridizacijskih
dogodkov, ki so v teku med alohtonimi in avtohtonimi vrstami; edina izjema je postaja
LI_12 na potoku Rasego, v kateri se zdi prisotna le vrsta B. barbus.

Najbolj ohranjena naj bi bila postaja LI_08 na reki Monticano v Coneglianu s priblizno 94%
haplotipov Bp22, kar dokazuje doloceno demografsko skladnost vrste B. plebejus.

15

€
G

A

G RN, EAE W e e VAT T e " IR 1 . | R1GIONE o VENETO PR



miterrey I

ITALIA-SLOVENIJA

= GREVISLIN

Progetto strategico co-finanziato dal Fondo europeo di sviluppo regionale
Strateski projekt sofinancira Evropski sklad za regionalni razvoj

N K=2

i (Evanno in drugi 2005) - B. barbus

_ m) B. plebejus
OSEBEK

Analiza mikrosatelitnih lokusov, ki je bila izvedena s programsko opremo Structure
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Slika 1 - Analiza mikrosatelitnih lokusov, ki je bila izvedena s programsko opremo Structure

Kar zadeva rod Esox, je analiza mitohondrijskih haplotipov citokroma B pokazala tudi v
tem primeru dve specificni razlicici taksona: avtohtoni haplotip smp43 in alohtoni haplotip
smp216.

Prevlada haplotipa smp43, ki oznacuje avtohtono vrsto Esox cisalpinus, poudarja prisotnost
primerkov, ki jih je vredno ohranjati. Kar 96% analiziranih osebkov pripada, namrec,
italijanski endemicni genetski liniji, le eden od 27 analiziranih osebkov je bila navadna
sCuka Cezalpskega seva (ki jo med drugim zlahka razvrstimo tudi po morfoloski osnovi).
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Slika 2 - Znacilna livreja alohtonega primerka, ki je bila potrjena z genetsko analizo. Haplotip smp216
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Slika 3 - Mladoletni stadij Scuke s pre¢no in vodoravno "vermikulacijo". Haplotip smp43

Zato je treba poudariti, da je populacija SCuke v reki Livenza zanimiva in vredna
pozornosti zaradi ohranitve, glede na hitro zmanjsanje te vrste na celotnem drzavnem
ozemlju.

V zvezi z rodom Salmo, je genetska analiza potrdila pripadnost vseh analiziranih vzorcev
potoCni postrvi atlantskega staleza. Ugotovljeno je bilo, da mitohondrijski haplotip in
jedrski genotipi LDH pripadajo tujerodnim linijam, ki so bile uvedene bolj ali manj pred
kratkim in v vsakem primeru nimajo ohranitvene vrednosti. Nismo nasli mitohondrijskih
haplotipov, ki bi se nanasali na sosko postrv.

Genetsko karakterizacijo vzorcev (st.34) iz rodu Thymallus smo izvedli tako z
mitohondrijskimi markerji kot z mikrosatelitnimi markerji. Ob upostevanju posebnega
zanimanja v projektu za to vrsto, smo namenili posebno pozornost vprasanju hibridizacije
jadranskega lipana z drugimi tujerodnimi genetskimi linijami. Ugotovili smo, da imajo vsi
analizirani lipani avtohton mitohondrijski haplotip, torej jadranskega tipa.
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Na podlagi primerjave s podatki, ki so na voljo v bazah podatkov in so povezani z bolj ali
manj novejso literaturo, je treba razlikovati med razlicnimi filogenetskimi linijami in
njihovim geografskim izvorom. Mitohondrijske analize so dejansko poudarile prisotnost
lipana s haplotipom FALO2 in ETSO1, ki sta bila nedavno pripisana vrsti Thymallus aeliani, in
demografsko prevlado vzorcev jadranske mitohondrijske linije Ad19, ki se nanasajo na
Thymallus thymallus. Toda v okviru slednje skupine je bil lipan z jadranskim haplotipom
Ad7cs slovenskega izvora, z verjetnim poreklom iz porecja SocCe, ugotovljen z nizko
frekvenco (3 % osebkov), kar prica o pojavih introgresije s filogenetsko jadranskim
materialom, ki ni italijanskega porekla. Rezultati mikrosatelitov, Ceprav so bili izvedeni
brez natancnih referencnih vzorcev, kaZejo homogeno gruco, sestavljeno iz vecine
analiziranih vzorcev, z nekaj lipanov, ki pa se izolirajo iz skupine in razkrivajo jedrsko DNK
z razlicnimi lastnostmi (verjetno alohtonega izvora).

Ugotovljeno je bilo, da vsi primeri rdeceperke (St. 14 analiziranih vzorcev) pripadajo vrsti
Scardinius hesperidicus, ki izhaja iz porecja Pada in neposrednih pritokov na severnem
Jadranu in tudi globocki (St. 2) izhajajo iz vrste Gobio benacensis (za nekatere avtorje
Romanogobio benacensis), ki je avtohtona vrsta severnoitalijanskih povodij.

Vzorec jesetra, ki smo ga analizirali, smo tudi pripisali vrsti Acipenser naccarii, glede na
natancno korespondenco zaporedja po tehniki minibarkodiranja.
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