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ΠΕΡΙΛΗΨΗ
Ο σκοπός της παρούσας εργασίας ήταν ο προσδιορισμός της γενετικής 

παραλλακτικότητας του αχινού Paracentrotus lividus και του ασκιδίου 

Microcosmus sabatieri. Δεδομένα των παραπάνω ειδών τα οποία προήλθαν 

χρησιμοποιώντας την τεχνική των RAPD αναλύθηκαν χρησιμοποιώντας 

λογισμικά προγράμματα επεξεργασίας γενετικών δεδομένων. Συγκεκριμένα 

χρησιμοποιήθηκαν τα λογισμικά GenAlex, TFPGA, PopGene, Phylip και 

Arlequin. Από τα παραπάνω λογισμικά υπολογίστηκαν η μέση ετεροζυγωτία, 

τα ποσοστά πολυμορφικών γενετικών τόπων, οι δείκτες γενετικής απόστασης 

και άλλοι δείκτες γενετικού πολυμορφισμού. Eπιπλέov έγιναν AMOVA, exact 

test, neutrality test, homogeneity test, Mantel test και κατασκευάστηκαν 

δενδρογράμματα για το κάθε είδος. Από τα αποτελέσματα φάνηκε ότι τα 

RAPD αποτελούν κατάλληλη τεχνική για την μελέτη του γενετικού 

πολυμορφισμού στα παραπάνω είδη. Ο αχινός εμφάνισε μεγαλύτερα επίπεδα 

γενετικού πολυμορφισμού και γονιδιακής ροής σε σχέση με το ασκίδιο 

γεγονός που συνηγορεί στην άποψη ότι ο αχινός αποτελεί πανμικτικό είδος, 

παρουσιάζοντας μικρές διαφορές μεταξύ των πληθυσμών που εξετάστηκαν. 

Αντίθετα στο ασκίδιο εντοπίστηκαν στατιστικώς σημαντικές διαφορές μεταξύ 

των υπό εξέταση πληθυσμών, γεγονός το οποίο συνηγορεί στην άποψη ότι 

υπάρχουν διακριτοί πληθυσμοί του παραπάνω είδους οι οποίοι χρήζουν 

προσεκτικής διαχείρισης. Τα παραπάνω αποτελέσματα έρχονται σε συμφωνία 

και με το γεγονός ότι οι λάρβες του αχινού είναι πλαγκτονοτροφικές, ενώ του 

ασκιδίου λεκιθοτροφικές.
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1. ΕΙΣΑΓΩΓΗ

Στόχος οποιοσδήποτε έρευνας είναι η συλλογή και ανάλυση πληροφοριών 

για όλα τα στοιχεία που θέλουμε να μελετήσουμε. Το σύνολο των στοιχείων 

αυτών αποτελούν τον πληθυσμό (population) της μελέτης. Για πρακτικούς 

λόγους είναι αδύνατη η συλλογή στοιχείων από ολόκληρο τον πληθυσμό, με 

συνέπεια να επιλέγετε ένα δείγμα (sample), δηλαδή ένα μέρος του 

πληθυσμού. Στη συνέχεια γίνεται στατιστική ανάλυση των πληροφοριών και 

με βάση τα αποτελέσματα της παραπάνω ανάλυσης είναι δυνατή η γενίκευση 

και άντληση συμπερασμάτων για τον πληθυσμό.

Ο γενικός στόχος της στατιστικής είναι η παροχή αριθμών-τιμών που 

περιληπτικά περιγράφουν μία ή περισσότερες μεταβλητές ή τη σχέση μεταξύ 

δύο ή περισσοτέρων μεταβλητών. Αν οι αριθμοί αυτοί υπολογίζονται από 

δεδομένα του πληθυσμού, λέγονται παράμετροι (parameters). Όλες οι τιμές 

που υπολογίζονται από δεδομένα δείγματος λέγονται στατιστικά (statistics). 

Τα στατιστικά διαιρούνται σε δύο γενικές κατηγορίες: τα περιγραφικά 

στατιστικά (descriptive statistics) και τα επαγωγικά στατιστικά (inferential 

statistics). Τα περιγραφικά στατιστικά είναι οι τιμές ή οι δείκτες που 

αντιστοιχούν στις παραμέτρους, αλλά υπολογίζονται από δεδομένα του 

δείγματος. Τα επαγωγικά στατιστικά είναι οι τεχνικές και οι τιμές που 

χρησιμοποιούνται για να κάνουμε γενικεύσεις από τα περιγραφικά στατιστικά 

στις παραμέτρους.

Σύμφωνα με τους Allendorf & Luikart η γενετική μπορεί να οριστεί ως 

επιστήμη των πιθανοτήτων και της στατιστικής. Η γενετική εξετάζει τις
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διαφορές μεταξύ ατόμων στο χώρο και στο χρόνο. Η ποικιλομορφία μεταξύ 

ατόμων είναι απαραίτητη προϋπόθεση για την εξέλιξη. Η κλασική γενετική 

ανάλυση που βασίζεται σε συγκεκριμένα στελέχη αφορά τα αλληλόμορφα 

απλών γενετικών τόπων και στηρίζεται στην παραδοχή ότι ορισμένες 

αναλογίες είναι θεωρητικά αναμενόμενες. Στη συγκεκριμένη περίπτωση η 

πρόβλεψη των αναλογιών των γενοτύπων ή των αλληλόμορφων, δηλαδή οι 

γενοτυπικές ή γονιδιακές συχνότητες, στην επόμενη γενιά είναι απλές. Με τη 

μελέτη της γενετικής σύστασης πληθυσμών του ίδιου είδους και τους νόμους 

που ελέγχουν τις γενετικές αλλαγές από γενιά σε γενιά ασχολείται η 

Πληθυσμιακή Γενετική. Ορισμένες φορές καλύπτεται από τον όρο Εξελικτική 

Γενετική που αφορά κυρίως πληθυσμούς διαφορετικών ειδών. Τα στάδια από 

τα οποία περνάει ένας οργανισμός κατά τη διάρκεια της ζωής του 

(οντογένεση) δεν αποτελούν εξέλιξη. Εξελίσσεται ο πληθυσμός των ατόμων. 

Οι πληθυσμιακές αλλαγές αποτελούν εξέλιξη αν μπορούν να μεταβιβαστούν 

από μια γενεά στην άλλη μέσω των μηχανισμών της κληρονομικότητας.

Η μελέτη ενός πληθυσμού αρχίζει με την εξέταση των γενοτύπων και 

φαινοτύπων των μελών του. Απαραίτητη προϋπόθεση είναι η ύπαρξη 

αλληλόμορφων, δηλαδή η ύπαρξη γενετικής ποικιλότητας. Για να είναι δυνατή 

η γενετική περιγραφή ενός πληθυσμού πρέπει να είναι γνωστή η γενετική 

φύση και ο τρόπος κληρονόμησης των υπό εξέταση χαρακτήρων. Η 

πληθυσμιακή γενετική μέχρι και το μεγαλύτερο μέρος του 20ου αιώνα 

περιοριζόταν σε είδη που μπορούσαν να παρατηρηθούν άμεσα στο 

εργαστήριο. Τα πειράματα πληθυσμιακής γενετικής αφορούσαν κυρίως είδη 

του γένους Drosophila και αφορούσαν κυρίως στον προσδιορισμό της 

γενετικής βάσης στην οποία οφείλονταν οι φαινοτυπικές διαφορές των
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ατόμων. Μελέτες σε είδη με μεγάλο χρόνο αναπαραγωγής δεν ήταν δυνατές. 

Ωστόσο η πληθυσμιακή γενετική γνώρισε μεγάλη ανάπτυξη από το 1960 και 

έπειτα χάρις σε βιοχημικές τεχνικές οι οποίες επέτρεπαν να μελετηθεί η 

γενετική ποικιλομορφία κατευθείαν από φυσικούς πληθυσμούς χωρίς να είναι 

απαραίτητος ο εγκλιματισμός των ειδών στο εργαστήριο και η αναμονή για 

μετέπειτα γενιές.

Στις μέρες μας οι μοριακές τεχνικές επιτρέπουν τη μελέτη διαφορών σε 

επίπεδο αλληλουχίας DNA για το κάθε είδος. Σε εξέλιξη βρίσκονται πολλά 

ερευνητικά προγράμματα που έχουν ως στόχο την αλληλούχιση ολόκληρου 

του γενώματος, για πολλούς οργανισμούς. Παρόλα αυτά ακόμα και αυτό το 

επίπεδο λεπτομέρειας δεν είναι σε θέση από μόνο του να παρέχει επαρκείς 

πληροφορίες για την κατανόηση της σημασίας της γενετικής ποικιλομορφίας 

σε φυσικούς πληθυσμούς. Η εξέλιξη πιστεύεται ότι λαμβάνει χώρα σταδιακά 

στους πληθυσμούς προκαλώντας βαθμιαίες μεταβολές στη μορφολογία, στη 

φυσιολογία και στη συμπεριφορά. Τα παραπάνω χαρακτηριστικά συνήθως 

ελέγχονται από τον συνδυασμό πολλών γονιδίων και περιβάλλοντος 

ταυτόχρονα, κάνοντας ιδιαίτερα δύσκολο τον προσδιορισμό μεμονωμένων 

γονιδίων που συνεισφέρουν στην γενετική ποικιλομορφία μεταξύ ατόμων για 

τα περισσότερα φαινοτυπικά χαρακτηριστικά που παρουσιάζουν ενδιαφέρον.

1.1 ΜοριακέςΤεχνικέςγιαεύρεση γενετικής ποικιλομορφίας

Τα τελευταία χρόνια εμφανίζονται με αυξανόμενο ρυθμό ολοένα και 

περισσότερες μοριακές τεχνικές με στόχο την εύρεση της γενετικής 

ποικιλομορφίας σε επίπεδο DNA. Προτού παρουσιαστούν αναλυτικά οι
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μοριακές τεχνικές πρέπει να τονιστεί η σημασία δύο ανακαλύψεων, χωρίς τις 

οποίες δεν θα ήταν δυνατή καμιά από τις παρακάτω τεχνικές. Η 

ηλεκτροφόρηση και η αλυσιδωτή αντίδραση της πολυμεράσης (PCR).

1.1.1 Αλυσιδωτή Αντίδραση Πολυμεράσης (PCR)

Η δυνατότητα χρησιμοποίησης μοριακών τεχνικών οφείλεται σε μεγάλο 

βαθμό στην ανακάλυψη της PCR. Η νέα τεχνική γνωστή ως αλυσιδωτή 

αντίδραση της πολυμεράσης διεκπεραιώνεται τελείως in vitro χωρίς να 

χρειάζονται κύτταρα. Με την τεχνική αυτή μια ορισμένη αλληλουχία 

νουκλεοτιδίων μπορεί να αντιγράφει σε μεγάλες ποσότητες γρήγορα και 

εκλεκτικά από οποιοδήποτε δείγμα DNA που την περιέχει. Η PCR βασίζεται 

στη χρησιμοποίηση της DNA πολυμεράσης για τον πολλαπλασιασμό ενός 

εκμαγείου DNA σε επανειλημμένους κύκλους αντιγραφής. Το ένζυμο 

καθοδηγείται στην αλληλουχία που επιδιώκεται να αντιγράφει από βραχέα 

ολιγονουκλεοτίδια που δρουν ως εκκινητές (primers) τα οποία υβριδίζονται με 

την αρχή και το τέλος του εκμαγείου της επιθυμητής αλληλουχίας DNA. Για 

να παραχθεί το επιθυμητό προϊόν πρέπει ο κύκλος αντιγραφής του DNA να 

επαναληφθεί πολλές φορές. Κάθε κύκλος περιλαμβάνει τα εξής στάδια:

1. Διαχωρισμός των δύο κλώνων με θέρμανση του αντιδρώντος μίγματος 

στους 94 0C περίπου. Το αντιδρών μίγμα περιέχει το δίκλωνο DNA, 

τους εκκινητές, τους τέσσερις τριφωσφορικούς δεοξυριβονουκλεοζίτες 

και DNA πολυμεράση. Η DNA πολυμεράση που χρησιμοποιείται 

προέρχεται από το θερμόφιλο βακτήριο Thermus aquaticus, έτσι ώστε
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να μη μειώνεται η δράση της κατά τους διάφορους κύκλους εξαιτίας της 

θέρμανσης.

2. Ψύξη του μίγματος για να υβριδιστούν οι εκκινητές με τους δύο 

κλώνου. Η θερμοκρασία ψύξης είναι καθοριστική για την εξειδίκευση 

της μεθόδου, για αυτό η ακριβής θερμοκρασία (30-65 0C) και ο 

απαιτούμενος χρόνος ψύξης ποικίλουν ανάλογα με το μέγεθος της 

πολλαπλασιαζόμενης αλληλουχίας.

3. Θέρμανση του μίγματος στους 72 0C, που είναι η βέλτιστη 

θερμοκρασία δράσης της συγκεκριμένης πολυμεράσης, οπότε 

λαμβάνει χώρα η σύνθεση του DNA.

Η PCR είναι εξαιρετικά ευαίσθητη καθώς μπορεί να ανιχνεύσει έστω και ένα 

αντίγραφο μιας αλληλουχίας DNA σε ένα δείγμα, επαυξάνοντας το τόσο πολύ 

ώστε να μπορεί να ανιχνευθεί με κατάλληλη χρώση μετά από διαχωρισμό με 

ηλεκτροφόρηση πηκτή.

1.1.2 Ηλεκτροφόρηση

Όταν ένα ηλεκτρικό φορτίο εφαρμόζεται σε διάλυμα που περιέχει μόρια 

πρωτεϊνών, τότε τα μόρια θα μεταναστεύσουν σε μια ορισμένη κατεύθυνση 

και με ταχύτητα που αντανακλά το μέγεθος και το καθαρό φορτίο τους. Η 

αρχή αυτή αποτελεί τη βάση της τεχνικής που αναφέρεται ως ηλεκτροφόρηση. 

Η πιο απλή μορφή ηλεκτροφόρησης εφαρμόζεται σε πηκτή πολυακριλαμίδης 

μιας διάστασης. Στην περίπτωση που το δείγμα περιλαμβάνει πολύπλοκα 

μείγματα πρωτεϊνών χρησιμοποιείται η τεχνική της δισδιάστατης 

ηλεκτροφόρησης σε πηκτή.
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Για την εξέταση μορίων DNA μετά το κόψιμο ενός μεγάλου μορίου DNA σε 

μικρότερα κομμάτια με τη χρησιμοποίηση μιας νουκλεάσης περιορισμού, τα 

κλάσματα του DNA πρέπει να διαχωριστούν το ένα από το άλλο. Αυτό 

συνήθως επιτυγχάνεται με ηλεκτροφόρηση σε πηκτή που διαχωρίζει τα 

κλάσματα με βάση το μήκος τους. Το μείγμα των κλασμάτων του DNA 

τοποθετείται στο ένα άκρο μιας λεπτής φέτας πηκτής αγαρόζης ή 

πολυακρυλαμίδης που περιέχει ένα μικροσκοπικό δίκτυο πόρων. Στη

συνέχεια ένα ηλεκτρικό πεδίο εφαρμόζεται διαμέσου της πηκτής. Επειδή το 

DNA έχει αρνητικό φορτίο, τα κλάσματα μεταναστεύουν προς το θετικό 

ηλεκτρόδιο. Τα μεγαλύτερα κλάσματα μετακινούνται βραδύτερα, επειδή η 

πορεία τους παρακωλύεται από το στρώμα της αγαρόζης, σχηματίζοντας 

ζώνες. Για να γίνουν ορατές οι ζώνες του DNA πάνω στην πηκτή της 

αγαρόζης ή της πολυακρυλαμίδης, το DNA πρέπει με κάποιο τρόπο να 

σημανθεί ή να χρωσθεί. Μια ευαίσθητη μέθοδος χρώσης του DNA συνίσταται 

σε έκθεσή του σε μια χρωστική που προσδένεται στο DNA και φθορίζει κάτω 

από το υπεριώδες φως. Μια ακόμα πιο ευαίσθητη μέθοδος ανίχνευσης 

περιλαμβάνει την ενσωμάτωση ενός ραδιοϊσοτόπου στα μόρια του DNA πριν 

από την ηλεκτροφόρηση.

1.2 Κατηγορίες μοριακών δεικτών (molecular markers)

Οι μοριακοί δείκτες μπορούν να χωριστούν σε δύο μεγάλες κατηγορίες. 

Στην πρώτη κατηγορία ανήκουν οι μοριακοί δείκτες που σχετίζονται με γονίδια 

γνωστής λειτουργίας, ενώ στη δεύτερη κατηγορία ανήκουν αυτοί με τμήματα 

του γονιδιόματος για τα οποία δεν υπάρχουν πληροφορίες ως προς την 

λειτουργία τους και την αλληλουχία των νουκλεοτιδίων.
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Από τα παραπάνω στην πρώτη κατηγορία κατατάσσονται οι παρακάτω 

δείκτες:

• Μιτοχονδριακό DNA (mtDNA)

• RFLPs (Restriction Fragment Length Polymorphism)

• Αλλοένζυμα

Στη δεύτερη κατηγορία κατατάσσονται οι παρακάτω δείκτες:

• RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)

• AFLPs

• Μικροδορυφόροι (Microsatellites)

• Μινιδορυφόροι (Minisatellites)

• SNPs (Single Nucleotide Polymorphism)

Πρέπει να σημειωθεί ότι ο παραπάνω διαχωρισμός δεν είναι απόλυτος π.χ 

σε ορισμένες περιπτώσεις οι Μικροδορυφόροι μπορούν να χρησιμοποιηθούν 

στη μελέτη γονιδίων γνωστής λειτουργίας οπότε θα ανήκαν στην πρώτη 

κατηγορία.

Αν και η σημασία των δεικτών της πρώτης κατηγορίας ήταν αναμφισβήτητη 

στην πληθυσμιακή γενετική η χρήση τους σε ζητήματα που παρουσίαζαν 

ενδιαφέρον για τις υδατοκαλλιέργειες ήταν αρχικά περιορισμένη. Σήμερα είναι 

πλέον ξεκάθαρο ότι αυτοί οι δείκτες είναι ιδιαίτερα χρήσιμοι και σε αυτόν τον 

κλάδο και πιο συγκεκριμένα σε μελέτες που έχουν ως στόχο τα λεγάμενα QTL 

(Quantative Trait Loci), δηλαδή γενετικοί τόποι που ελέγχουν ποσοτικά 

χαρακτηριστικά (π.χ βάρος). Επίσης οι παραπάνω δείκτες βρίσκουν 

εφαρμογή σε μελέτες σύγκρισης γονιδιόματος, εξέλιξης του γονιδιόματος και 

αναγνώρισης γονιδίων που παρουσιάζουν ενδιαφέρον.
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Σε γενικές γραμμές οι δείκτες της δεύτερης κατηγορίας θεωρείται ότι 

συνήθως βρίσκονται σε μη κωδικοποιήσιμα τμήματα του DNA και άρα είναι 

ουδέτεροι ως προς τη φυσική επιλογή. Οι παραπάνω δείκτες έχουν 

χρησιμοποιηθεί ευρέως στην πληθυσμιακή γενετική όπου αποτελούν τη βάση 

για την εύρεση της γενετικής ποικιλομορφίας είτε μέσα σε έναν πληθυσμό είτε 

μεταξύ πληθυσμών και εξακρίβωσης για αν παρατηρείται η ισορροπία Hardy- 

Weinberg. Επιπλέον οι παραπάνω δείκτες έχουν εφαρμογή όπως και οι 

αντίστοιχοι της πρώτης κατηγορίας σε προγράμματα εκτροφής (breeding 

studies) και σε μελέτες εξακρίβωσης του είδους εξεταζόμενων ατόμων. Είναι 

απαραίτητο να θυμάται κανείς ότι δεν υπάρχει κάποια τεχνική που να 

θεωρείται ότι δίνει τα καλύτερα αποτελέσματα σε όλες τις περιπτώσεις. Η 

καλύτερη τεχνική καθορίζεται από τα χαρακτηριστικά της εκάστοτε έρευνας 

(Πίνακας 1).
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Πίνακας 1. Εφαρμογές μοριακών δεικτών (Πηγή: Liu & Cordes 2004)
Σκοπός έρευνας Καταλληλότερη Τεχνική Άλλες χρήσιμες τεχνικές
Αναγνώριση είδους RAPD AFLP, Μικροδορυφόροι,

Αναγνώριση στελέχους AFLP, Μικροδορυφόροι

Αλλοένζυμα

RAPD

(strain)

Αναγνώριση υβριδίων RAPD AFLP, Μικροδορυφόροι,

Αναγνώριση γονέων Μικροδορυφόροι

mtDNA

Εξακρίβωση γενετικού AFLP, Μικροδορυφόροι RAPD

πολυμορφισμού

Χαρτογράφηση Δείκτες της 1ης AFLP, RFLP

γονιδιόματος (Genetic κατηγορίας,

mapping) Μικροδορυφόροι, SNP

Συγκρίσεις Δείκτες της 1ης Μικροδορυφόροι (από

γονιδιομάτων κατηγορίας συντηρητικούς

(Comparative mapping) γενετικούς τόπους)

1.2.1 Αλλοένζυμα

Τα αλλοένζυμα είναι οι πρώτοι μοριακοί δείκτες που χρησιμοποιήθηκαν. 

Είναι αλληλόμορφα ενός γενετικού τόπου, δηλαδή είναι οι διαφορετικές 

παραλλαγές της πρωτεΐνης που κωδικοποιεί ένας γενετικός τόπος. Τα 

αλληλόμορφα παρατηρούνται εξαιτίας διαφορών στην αλληλουχία των 

αμινοξέων που αποτελούν την πολυπεπτιδική αλυσίδα. Οι παραπάνω 

διαφορές αντικατοπτρίζουν διαφορές στην αλληλουχία του γονιδίου που 

κωδικοποιεί για την πρωτεΐνη. Οι διαφορές στα αμινοξέα των πρωτεϊνών 

έχουν πολλές φορές ως αποτέλεσμα οι πρωτεΐνες να κινούνται με διαφορετική
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ταχύτητα στο gel ηλεκτροφόρησης, με συνέπεια να παρατηρούνται διακριτές 

μπάντες (αλληλόμορφα) στο gel.

O παρατηρούμενος πολυμορφισμός μπορεί να χρησιμοποιηθεί στον 

υπολογισμό της γενετικής ποικιλομορφίας, στη διάκριση ατόμων σε επίπεδο 

πληθυσμού, είδους και άλλων ταξινομικών μονάδων. Επίσης τα αλλοένζυμα 

βρίσκουν εφαρμογή σε μελέτες εξέτασης ενδογαμίας (inbreeding), 

αναγνώρισης διαφορετικών stock (σε ιχθυοτροφεία) και στις λεγάμενες 

parentage analysis ( αναλύσεις για την εύρεση των γονιών ενός ατόμου).

Τα κυριότερα μειονεκτήματα της τεχνικής των αλλοενζύμων περιλαμβάνουν 

την εσφαλμένη σε πολλές περιπτώσεις έλλειψη ετεροζύγωτων εξαιτίας της 

παρουσίας μηδενικών αλληλόμορφων (null alleles), δηλαδή ανενεργών 

ενζυματικά αλληλόμορφων, καθώς και τις μεγάλες ποσότητες ιστού που 

απαιτούν για τη διεξαγωγή των αναλύσεων. Επίσης τα υπό εξέταση δείγματα 

πρέπει να είναι ποιοτικός σε καλή κατάσταση. Επιπλέον υπάρχουν αλλαγές 

στην αλληλουχία του DNA οι οποίες δεν μεταφράζονται σε πρωτεϊνικό 

επίπεδο, μειώνοντας με αυτόν τον τρόπο τα επίπεδα του παρατηρούμενου 

πολυμορφισμού. Εκτός από τις αλλαγές στην αλληλουχία του DNA που δε 

μεταβάλουν την κωδικοποιημένη πρωτεΐνη υπάρχουν και αλλαγές οι οποίες 

αν και προκαλούν ορισμένες αλλαγές στην αλληλουχία των αμινοξέων δεν 

είναι ορατές στο gel καθώς δεν μεταβάλλουν την ταχύτητα κίνησης της 

πρωτεΐνης, με αποτέλεσμα να είναι αδύνατος ο διαχωρισμός των παραπάνω 

αλληλόμορφων. Σημαντικό μειονέκτημα της τεχνικής αποτελεί και το γεγονός 

ότι οι περισσότεροι γενετικοί τόποι που εξετάζει η τεχνική εμφανίζουν μικρό 

αριθμό αλληλόμορφων συνήθως δύο ή τρία. Αν και τα αλλοένζυμα είναι
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codominant δείκτες, είναι εύκολη η χρήση τους και έχουν χαμηλό κόστος η 

χρήση τους έχει περιοριστεί σημαντικά.

1.2.2 Μιτοχονδριακό DNA (mtDNA)

Οι πρώτες μελέτες γενετικής ποικιλομορφίας σε επίπεδο DNA αφορούσαν το 

mtDNA, καθώς είναι ένα σχετικά μικρό κυκλικό μόριο το οποίο μπορεί να 

απομονωθεί ευκολότερα από το πυρηνικό DNA και απαντάται σε χιλιάδες 

αντίγραφα στο κύτταρο. Πολλές μελέτες έδειξαν ότι στο mtDNA 

συσσωρεύονται πολυμορφισμοί με ταχύτερο ρυθμό από ότι στο πυρηνικό 

DNA. To παραπάνω οφείλεται στους υψηλότερος ρυθμούς μετάλλαξης σε 

σχέση με το πυρηνικό DNA, εξαιτίας της απουσίας διορθωτικών μηχανισμών 

κατά την αντιγραφή του DNA, καθώς και λόγω του μικρότερου δραστικού 

πληθυσμιακού μεγέθους (Ne) (Liu & Cordes 2004).

Από τεχνικής άποψης οι μοριακοί δείκτες του mtDNA είναι οι ίδιοι με αυτούς 

των RFLPs με μόνη διαφορά ότι στη συγκεκριμένη περίπτωση το υπό μελέτη 

μόριο είναι το mtDNA ενώ στην άλλη περίπτωση στόχος είναι το πυρηνικό 

DNA. Πολλά χαρακτηριστικά του mtDNA το καθιστούν ιδιαίτερα χρήσιμο σε 

πολλές μελέτες γενετικής ποικιλομορφίας. To mtDNA είναι απλοειδές και στα 

ζωικά κύτταρα κληρονομείται από το θηλυκό που σημαίνει ότι οι απόγονοι 

κληρονομούν έναν mtDNA γενότυπο. To mtDNA είναι ιδιαίτερα χρήσιμο στην 

κατασκευή φυλογενετικών δέντρων καθότι δεν λαμβάνει χώρα 

ανασυνδυασμός κατά την αντιγραφή του σε αντίθεση με το πυρηνικό DNA. Αν 

και οι γενετικοί τόποι στη συγκεκριμένη τεχνική εμφανίζουν μεγάλο αριθμό
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αλληλόμορφων, ο περιορισμένος αριθμός διαθέσιμων δεικτών στο mtDNA 

μόριο έχουν περιορίσει τη χρήση της τεχνικής τα τελευταία χρόνια.

1.2.3 RFLPs (Restriction Fragment Length Polymorphism)

Η ανακάλυψη των ενζύμων περιορισμού το 1968 από τους Meselson and 

Yuan σηματοδότησε μια νέα εποχή στη γενετική μηχανική (πχ το κόψιμο και 

‘ράψιμο’ κομματιών DNA από διαφορετικά χρωμοσώματα ή και οργανισμούς. 

Τα ένζυμα περιορισμού ή αλλιώς ενδονουκλεάσες περιορισμού είναι ένζυμα 

που απαντώνται σε βακτήρια και χρησιμεύουν στην απομάκρυνση ξένου DNA 

όπως το DNA ενδοκυτταρικών βακτηριοφάγων, αναγνωρίζοντας

συγκεκριμένες αλληλουχίες νουκλεοτιδίων. To DNA των βακτηριών 

προστατεύεται από το κόψιμο γιατί μεθυλιώνεται. Το πιο κοινό ένζυμο 

περιορισμού είναι το EcoRI από το βακτήριο Escherichia coli. Κόβοντας ένα 

κομμάτι DNA με κάποιο ένζυμο περιορισμού κάποια άτομα θα έχουν μία θέση 

στην αλληλουχία του DNA τους που θα κοπεί από το ένζυμο, ενώ άλλα θα 

έχουν δύο ή περισσότερες με αποτέλεσμα να φαίνεται αντίστοιχος αριθμός 

κομματιών DNA στο gel ηλεκτροφόρησης τα οποία διαχωρίζονται ανάλογα με 

το μέγεθος τους. Τα παραπάνω αποτελούν τη βάση της τεχνικής RFLP 

(Restriction Fragment Length Polymorphism). Συνήθως το DNA που 

εξετάζεται είναι το προϊόν της PCR. Η αντικατάσταση μιας βάσης στην 

αλληλουχία που αναγνωρίζει το ένζυμο εξαιτίας μιας μετάλλαξης θα 

συντελέσει στην απώλεια της συγκεκριμένης θέσης στο άτομο, καθώς το 

ένζυμο δεν θα μπορεί πλέον να κόψει το DNA στο συγκεκριμένο σημείο. Ως
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αποτέλεσμα συγκρίνοντας διαφορετικά άτομα στις θέσεις αυτές θα 

παρατηρηθεί πολυμορφισμός.

Πρέπει να σημειωθεί ότι κάθε ένζυμο περιορισμού κόβει συγκεκριμένη 

αλληλουχία DNA (συνήθως μήκους 4-6 ζευγών βάσεων). Σήμερα είναι 

εμπορικά διαθέσιμα πάνω από 400 ένζυμα περιορισμού. Το σημαντικότερο 

πλεονέκτημα των RFLPs είναι ότι είναι codominant δείκτες επιτρέποντας με 

αυτόν τον τρόπο τη διάκριση των αλληλόμορφων σε ένα άτομο. Επιπλέον 

καθότι συνήθως οι διαφορές στο μήκος των αλληλόμορφων είναι μεγάλες το 

σκοράρισμα είναι σχετικά εύκολο (Liu & Cordes 2004). Ωστόσο η τεχνική 

παρουσιάζει σημαντικά μειονεκτήματα με κυριότερο τα χαμηλά επίπεδα 

πολυμορφισμού που μπορεί να διακρίνει. Επιπλέον για να είναι δυνατή η 

χρήση της απαιτούνται εκ των προτέρων πληροφορίες για το υπό εξέταση 

DNA (π.χ πληροφορίες ως προς την αλληλουχία του DNA), κάνοντας με 

αυτόν τον τρόπο δύσκολη και χρονοβόρα τη χρήση σε είδη για τα οποία δεν 

υπάρχουν επαρκείς πληροφορίες.

1.2.4 Μικροδορυφόροι (Microsatellites)

Οι μικροδορυφόροι αποτελούν τους πλέον κοινώς χρησιμοποιούμενους 

μοριακούς δείκτες στην πληθυσμιακή γενετική. Είναι γνωστοί και ως VNTRs ( 

variable number of tandem repeats) ή SSRs (simple sequence repeats). Oi 

μικροδορυφόροι είναι συνεχώς επαναλαμβανόμενες ολιγονουκλεοτιδικές 

αλληλουχίες. Η ολιγονουκλεοτιδική αλληλουχία αποτελείται συνήθως από 2 

μέχρι 6 νουκλεοτίδια. Ο αριθμός των επαναλήψεων κυμαίνεται συνήθως από 

5 έως 100. Ο παρατηρούμενος πολυμορφισμός στους υπό εξέταση
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γενετικούς τόπους οφείλεται σε διαφορές ως προς τον αριθμό των 

επαναλήψεων. Το παραπάνω πιστεύεται ότι οφείλεται σε λάθη κατά την 

αντιγραφή του DNA από την πολυμεράση. Σε γενικές γραμμές οι 

μικροδορυφόροι με τις περισσότερες επαναλήψεις εμφανίζουν και τα 

υψηλότερα επίπεδα πολυμορφισμού. Οι μικροδορυφόροι εμφανίζονται σε 

αφθονία σε όλα τα είδη που έχουν μελετηθεί μέχρι σήμερα. Ειδικότερα στα 

ψάρια υπολογίζεται ότι εμφανίζονται σε συχνότητες που μπορεί να φθάνουν 1 

σε κάθε 10 kb (Iyengar et al 2000, Wright 1993).

Στη συγκεκριμένη τεχνική σχεδιάζονται εκκινητές για την PCR οι οποίοι 

υβριδίζονται με τη συντηρητική περιοχή του DNA στα άκρα των 

επαναλαμβανόμενων μονάδων. Τα προϊόντα της PCR κυμαίνονται συνήθως 

από 75 μέχρι 300 ζεύγη βάσεων, ανάλογα με τον εκάστοτε γενετικό τόπο. Στη 

συνέχεια ακολουθεί ηλεκτροφόρηση στην οποία οι μικροδορυφόροι 

σχηματίζουν διακριτές μπάντες ανάλογα με τον αριθμό των επαναλήψεων 

από τις οποίες αποτελούνται.

Τα κυριότερα πλεονεκτήματα των μικροδορυφόρων βρίσκονται στο ότι είναι 

ιδιαίτερα πολυμορφικοί δείκτες ακόμα και σε μικρούς πληθυσμούς και σε είδη 

υπό εξαφάνιση και εμφανίζονται σε μεγάλη αφθονία στο γένομα. Τα υψηλά 

επίπεδα πολυμορφισμού οφείλονται στους υψηλούς ρυθμούς μετάλλαξης που 

παρατηρούνται σε αυτές τις θέσεις. Οι μεταλλάξεις συνήθως οδηγούν σε 

αλλαγή του αριθμού των επαναλήψεων. Οι ρυθμοί μετάλλαξης υπολογίζεται 

ότι κυμαίνονται περίπου μία μετάλλαξη κάθε 1000 ή 10.000 μειώσεις. Επίσης 

είναι codominant δείκτες.

Επιπλέον ζεύγη εκκινητών που σχεδιάζονται για κάποιο είδος 

χρησιμοποιούνται συχνά και για συγγενικά είδη καθώς οι θέσεις που
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υβριδίζονται οι εκκινητές είναι ιδιαίτερα συντηρητικές. Ενδεικτικά περίπου 50% 

των εκκινητών που σχεδιάστηκαν για τα βοοειδή μπορούν να 

χρησιμοποιηθούν και σε πρόβατα και κατσίκες τα οποία διαφοροποιήθηκαν 

εξελικτικά πριν από περίπου 20 εκατομμύρια χρόνια περίπου (Maudet et al 

2001). Σε μελέτες πληθυσμιακής γενετικής όπως εξακρίβωσης της γενετικής 

δομής ενός πληθυσμού η εφαρμογή τους θεωρείται αποτελεσματική (Junior et 

al 2006). Σε μελέτες που έχουν ως στόχο τον προσδιορισμό των γονέων μιας 

ομάδας ατόμων οι μικροδορυφόροι θεωρούνται ως η αποτελεσματικότερη 

τεχνική. Οι παραπάνω μελέτες έχουν ιδιαίτερη σημασία για την υλοποίηση 

προγραμμάτων επιλογής γεννητόρων στις υδατοκαλλιέργειες (Bravington & 

Ward 2004, Jerry et al 2006, Jackson et al 2003). Επίσης οι παραπάνω 

μελέτες επιτρέπουν την ιχνηλασιμότητα των προϊόντων, ενώ παράλληλα 

υποβοηθούν στην λήψη αποτελεσματικών μέτρων κατά των περίοδο 

εκτροφής (Miggiano et al 2005). Επίσης η χρήση τους είναι ιδιαίτερα 

αποτελεσματική στη χαρτογράφηση του γονιδιόματος (genetic linkage map). 

Οι μικροδορυφόροι έχουν χρησιμοποιηθεί σε πολλά είδη υδρόβιων 

οργανισμών. Ενδεικτικά οι Moen et al (2004) χρησιμοποίησαν 54 δείκτες 

μικροδορυφόρων για τη χαρτογράφηση του γονιδιόματος του σολωμού του 

Ατλαντικού (Salmo salar), oi Christiakov et al (2005) χρησιμοποιώντας 174 

δείκτες μικροδορυφόρων σχημάτισαν genetic linkage map για το λαβράκι 

(Dicentrarchus labrax).

Ωστόσο η χρήση των μικροδορυφόρων προαπαιτεί έρευνα η οποία μπορεί 

να είναι ιδιαίτερα χρονοβόρα και δύσκολη. Ο γενετικός τόπος είναι απαραίτητο 

να έχει αναγνωριστεί εκ των προτέρων, ενώ απαιτούνται και πληροφορίες για 

την αλληλουχία των γειτονικών του τμημάτων DNA για να μπορούν να
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σχεδιαστούν οι κατάλληλοι εκκινητές. Στην εφαρμογή της τεχνικής εμφανίζεται 

και η τεχνική δυσκολία της ενίσχυσης (amplification) δευτερογενών 

προϊόντων DNA στην αντίδραση της PCR ανεξάρτητων από το γενετικό τόπο 

του μικροδορυφόρου. Ωστόσο η παραπάνω δυσκολία ξεπερνιέται από τους 

περισσότερους ερευνητές έπειτα από προσεκτική βελτιστοποίηση των 

συνθηκών της PCR. Μία επιπλέον δυσκολία που παρουσιάζει η χρήση των 

μικροδορυφόρων είναι η εμφάνιση των λεγομένων stutter bands. Τα τελευταία 

φαίνεται να προκαλούνται από αποκόλληση (slippage) της πολυμεράσης στην 

PCR, εμφανίζοντας παραπροϊόντα τα οποία διαφέρουν από το κανονικό 

αλληλόμορφο κατά μία ή περισσότερες επαναλαμβανόμενες μονάδες. Αυτά τα 

παραπροϊόντα σε ορισμένες περιπτώσεις δύναται να εμφανίσουν στο gel 

ηλεκτροφόρησης την ίδια φωτεινότητα με τα υπάρχοντα αλληλόμορφα με 

συνέπεια να καθιστάται δύσκολος ο ακριβής χαρακτηρισμός γενοτύπων, 

κυρίως σε μελέτες πληθυσμιακής γενετικής. Ειδικότερα σε αυτές τις μελέτες 

και εξαιτίας του γεγονότος ότι οι μικροδορυφόροι εμφανίζουν ιδιαίτερα υψηλά 

επίπεδα πολυμορφισμού απαιτούνται μεγάλου μεγέθους δείγματα ώστε να 

αποφευχθούν εσφαλμένα συμπεράσματα εξαιτίας του δειγματοληπτικού 

σφάλματος.

1.2.5 Πολυμορφισμοί απλών βάσεων (Single Nucleotide Polymorphisms 

SNPs)

Οι SNPs είναι οι πλέον συχνοί πολυμορφισμοί στο γένωμα, με συχνότητα 

σε πολλά είδη έναν κάθε 500 ζεύγη βάσεων περίπου (Morin et al 2004). Αν 

και η ύπαρξη αυτού του είδους του πολυμορφισμού ήταν γνωστή από τη
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δεκαετία του 1970 η χρήση της τεχνικής σε μεγάλη κλίμακα δεν ήταν εφικτή 

εξαιτίας τεχνολογικών αδυναμιών ως προς την ταχεία αλληλούχιση πολλών 

δειγμάτων. Ωστόσο η τεχνολογική πρόοδος των τελευταίων ετών (π.χ gene 

chip technology) έχει φέρει στο προσκήνιο την τεχνική των SNPs.

Οι SNPs πολυμορφισμοί εμφανίζονται ως συνέπεια σημειακών μεταλλάξεων 

οι οποίες προκαλούν την αντικατάσταση της βάσης στη συγκεκριμένη θέση. 

Το φαινόμενο αντικατάστασης πουρίνης με πουρίνη (A^G) και πυριμιδίνης με 

πυριμιδίνη (C^T) καλείται transition. Αντίστοιχα αντικατάσταση πουρίνης με 

πυριμιδίνη ή αντίθετα καλείται transersion. Αν και υπάρχουν διπλάσιες 

πιθανότητες για transverions σε σχέση με transitions οι περισσότεροι SNPs 

στα περισσότερα είδη είναι transitions. Θεωρητικά ο κάθε γενετικός τόπος 

μπορεί να έχει έως και τέσσερα αλληλόμορφα (A, T, C και G). Ωστόσο στην 

πράξη οι περισσότεροι SNPs γενετικοί τόποι εμφανίζουν δύο αλληλόμορφα, 

είτε τις δύο πουρίνες είτε τις δύο πυριμιδίνες

Οι SNPs παρουσιάζουν πολλές δυνατότητες για την μελέτη της 

ποικιλομορφίας σε φυσικούς πληθυσμούς. Πιστεύεται μάλιστα ότι στο μέλλον 

θα αντικαταστήσουν τους μικροδορυφόρους ως μοριακός δείκτης επιλογής. 

Είναι codominant δείκτες και παρουσιάζουν μεγάλη χρησιμότητα σε 

περιπτώσεις μερικώς κατεστραμμένου DNA ( πχ DNA από αρχαία δείγματα) 

καθώς είναι μικρού μήκους και μπορούν να χρησιμοποιηθούν σε δείγματα 

DNA μικρότερα από 50 βάσεις. Ωστόσο η εξαγωγή συμπερασμάτων 

χρειάζεται προσοχή καθώς στην περίπτωση π.χ που το δείγμα αποτελείται 

από μικρό αριθμό ατόμων τότε γενετικοί τόποι με σπάνια αλληλόμορφα δεν 

θα συμπεριληφθούν στα αποτελέσματα με συνέπεια πχ οι ερευνητές να 

οδηγηθούν σε εσφαλμένα συμπεράσματα όπως έλλειψη ετεροζυγωτίας και
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ύπαρξη στενωπού (bottleneck) (Allendorf & Luikart 2007). Οι SNPs 

θεωρούνται ως οι καταλληλότεροι δείκτες στη χαρτογράφηση γονιδιόματος και 

στον εντοπισμό των QTL. Ωστόσο ο εξοπλισμός που απαιτεί η τεχνική είναι 

ιδιαίτερα ακριβός, κάνοντας ανέφικτη τη χρήση τους για πολλά επιστημονικά 

εργαστήρια.

1.2.6 Μινιδορυφόροι (Minisatellites)

Οι μινιδορυφόροι είναι συνεχώς επαναλαμβανόμενες αλληλουχίες μήκους 

από 20 έως αρκετές εκατοντάδες νουκλεοτιδία. Οι μινιδορυφόροι 

παρουσιάζουν σε γενικές γραμμές υψηλά επίπεδα πολυμορφισμού και είναι 

ιδιαίτερα χρήσιμοι σε περιπτώσεις ταυτοποίησης ατόμων καθώς και στις 

parentage analysis που έχουν ιδιαίτερη χρησιμότητα στα προγράμματα 

εκτροφής (breeding). Τα αλληλόμορφα αναγνωρίζονται από τον αριθμό των 

επαναλήψεων της προκύπτουσας αλληλουχίας.

Τα κυριότερα μειονεκτήματα της τεχνικής βρίσκονται στη δυσκολία 

αναγνώρισης αλληλόμορφων που ανήκουν σε ένα συγκεκριμένο γενετικό 

τόπο, καθώς σε ένα gel ηλεκτροφόρησης εμφανίζονται μπάντες 

(αλληλόμορφα) από πολλούς γενετικούς τόπους. Επίσης εξαιτίας του 

γεγονότος ότι οι μινιδορυφόροι είναι μεγάλου μήκους δεν μπορούν να 

χρησιμοποιηθούν στην ανάλυση δειγμάτων DNA μικρότερων από περίπου 

300 ζεύγη βάσεων.

1.2.7 RAPD ( Random Amplified Polymorphic DNA)
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H τεχνική των RAPDs περιλαμβάνει την χρήση τυχαίων εκκινητών στη PCR 

χωρίς να είναι γνωστή η αλληλουχία του υπό εξέταση DNA. Σε κάθε 

αντίδραση της PCR χρησιμοποιείται ένα είδος εκκινητή μήκους περίπου 10 

ζευγών βάσεων. Ο εκκινητής λειτουργεί ταυτόχρονα και ως forward και ως 

reverse. Οι εκκινητές υβριδίζονται σε εκατοντάδες σημεία του γενόματος. 

Ωστόσο ενίσχυση (amplification) λαμβάνει χώρα μεταξύ σημείων που 

απέχουν λιγότερο από περίπου 2 kb ( το μεγαλύτερο δυνατό μήκος για τα 

προϊόντος της PCR) (Allendorf & Luikart 2007).

Οι συνθήκες της PCR διαλέγονται ούτως ώστε 10-20 κομμάτια DNA να 

ενισχυθούν από τον κάθε εκκινητή. Με αυτόν τον τρόπο λίγοι διαφορετικοί 

εκκινητές μπορούν να χρησιμοποιηθούν για την παραγωγή πολλών 

διαφορετικών προϊόντων PCR από πολλούς γενετικούς τόπους του 

γενόματος. Εξαιτίας του μικρού μήκους των εκκινητών και των σχετικά 

χαμηλών θερμοκρασιών υβριδοποίησης των εκκινητών (annealing 

temperatures περίπου 35-40 0C) παράγεται μεγάλος αριθμός προϊόντων 

(αλληλόμορφων) από την PCR. Κάθε ένα προϊόν θεωρείται ότι αναπαριστά 

και διαφορετικό γενετικό τόπο. Οι RAPD είναι dominant δείκτες και ο 

προσδιορισμός του γενετικού πολυμορφισμού επιτυγχάνεται με βάση την 

παρουσία/απουσία αλληλόμορφου στον κάθε γενετικό τόπο.

Πολυμορφισμός παρατηρείται εξαιτίας αντικατάστασης βάσεων στα σημεία 

που υβριδίζονται οι εκκινητές ή εξαιτίας πρόσθεσης ή αφαίρεσης τμημάτων 

DAN (indels) μεταξύ των θέσεων υβριδισμού των εκκινητών. Η τεχνική 

παρουσιάζει υψηλή δυνατότητα στην εύρεση πολυμορφισμού. 

Χρησιμοποιώντας σετ εκκινητών είναι δυνατή η εξέταση ολόκληρου του 

γενόματος με βάση τα διαφορετικά προφίλ με μπάντες που εμφανίζονται για
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κάθε εκκινητή. Η τεχνική των RAPD μπορούν να χρησιμοποιηθεί για κάθε 

είδος, χωρίς να υπάρχουν πληροφορίες για την αλληλουχία του DNA του. Η 

τεχνική θεωρείται ως η καταλληλότερη, αν συνυπολογιστεί και ο οικονομικός 

παράγοντας, σε περιπτώσεις αναγνώρισης και ταυτοποίησης ειδών.

Ωστόσο τα RAPD παρουσιάζουν σημαντικά μειονεκτήματα όπως η δυσκολία 

αναπαραγωγής των αποτελεσμάτων, εξαιτίας των χαμηλών θερμοκρασιών 

υβριδοποίησης των εκκινητών. Δηλαδή επανάληψη του πειράματος είναι 

δύσκολο να εμφανίσει τα ίδια αποτελέσματα, κάνοντας δύσκολη την εξαγωγή 

ασφαλών συμπερασμάτων και συγκρίσεων παρόμοιων ερευνών. Επίσης 

σημαντικό μειονέκτημα της τεχνικής αποτελεί και η αδυναμία διάκρισης των 

ομοζύγωτων, στο κυρίαρχο αλληλόμορφο, από τα ετεροζύγωτα. Αν και σε 

μερικές περιπτώσεις οι μπάντες μπορεί να παρουσιάζουν διαφορές ως προς 

τη φωτεινότητά τους ο διαχωρισμός σε γενικές γραμμές δεν είναι εφικτός. 

Επιπλέον είναι δύσκολο να συμπεράνει κανείς αν τα αλληλόμορφα, που 

παρατηρούνται με τη μορφή μπάντας στο gel, προέρχονται από τον ίδιο ή 

από διαφορετικούς γενετικούς τόπους Δηλαδή αλληλόμορφα διαφορετικών 

γενετικών τόπων τα οποία έχουν ίδιο μήκος και άρα δεν μπορούν να 

διαχωριστούν στην ηλεκτροφόρηση. Το τελευταίο είναι ιδιαίτερα πιθανό στην 

περίπτωση που ο δείκτης έχει προέλθει από πρόσθεση ή αφαίρεση τμήματος 

DNA στον εξεταζόμενο γενετικό τόπο, παρά αν έχει προέλθει από μετάλλαξη 

στο σημείο υβριδισμού του εκκινητή (Liu & Cordes 2004).

1.2.8 AFLPs
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H τεχνική των AFLPs κάνει χρήση της PCR για να παράγει αποτυπώματα 

DNA (DNA fingerprints), δηλαδή προφίλ με μπάντες από πολλαπλούς 

γενετικούς τόπους ταυτόχρονα. Τα AFLPs συνδυάζουν τα πλεονεκτήματα των 

RFLPs και RAPDs ξεπερνώντας ταυτόχρονα τις αδυναμίες των παραπάνω 

τεχνικών Τα παραπάνω επιτυγχάνονται με επιλεκτική PCR amplification 

κομματιών DNA που παράγονται μετά από κόψιμο του γενομικού DNA. Η 

κυριότερη διαφορά της τεχνικής των AFLPs με τις προαναφερθείσες έγκειται 

στη χρήση κομματιών DNA γνωστής αλληλουχίας (adaptors) τα οποία 

ενώνονται με τα κομμάτια του εξεταζόμενου DNA, τα οποία προκύπτουν 

ύστερα από πέψη με ένζυμα. Αρχικά το DNA του δείγματος κόβεται με δύο 

διαφορετικά ένζυμα (συνήθως χρησιμοποιούνται τα EcoRI και MseI). Στη 

συνέχεια προσθέτονται οι adaptors οι οποίοι ενώνονται στα άκρα των 

παραγόμενων κομματιών του γενομικού DNA. Εξαιτίας του υπερβολικά 

μεγάλου αριθμού κομματιών DNA οι εκκινητές που χρησιμοποιούνται έχουν 

στο 3' άκρο τους επιπρόσθετα κάποια γνωστή βάση. Με αυτόν τον τρόπο τα 

κομμάτια του DNA που θα ενισχυθούν στην αντίδραση της PCR μειώνεται στο 

% καθώς ο εκκινητής θα υβριδιστεί μόνο με τα κομμάτια DNA που έχουν 

συμπληρωματική βάση ως προς της επιπλέον που έχει στο 3' άκρο του. 

Αντίστοιχα στην περίπτωση που απαιτεί ακόμα μεγαλύτερη μείωση των 

προϊόντων της PCR μπορούν να χρησιμοποιηθούν εκκινήτες στους οποίους 

έχουν προστεθεί περισσότερες επιπλέον βάσεις (Liu & Cordes 2004).

To κύριο πλεονέκτημα των AFLPs έγκειται στο γεγονός ότι πολλοί 

πολυμορφικοί δείκτες μπορούν να παραχθούν γρήγορα για τα περισσότερα 

είδη ακόμα και στην περίπτωση όπου δεν υπάρχουν πληροφορίες για την
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αλληλουχία του DNA. Επιπλέον η τεχνική παρουσιάζει υψηλή ευαισθησία ως 

προς την εύρεση επιπέδων πολυμορφισμού.

Στις περισσότερες περιπτώσεις τα AFLPs εμφανίζουν μόνο δύο 

αλληλόμορφα σε κάθε γενετικό τόπο και επεξεργάζονται ως dominant δείκτες, 

αν και υπάρχουν λογισμικά πακέτα (AFLP QuantaPro, Key Gene) που 

επιτρέπουν το σκοράρισμα ως codominant δείκτες. Το παραπάνω 

σκοράρισμα είναι δυνατό μόνο για οικογένειες οργανισμών για τις οποίες 

υπάρχουν ικανοποιητικές πληροφορίες, αλλά είναι ιδιαίτερα δύσκολο σε 

μελέτες που αφορούν ολόκληρο τον πληθυσμό. Συμπερασματικά οι AFLPs 

θεωρούνται ως dominant δείκτες με αποτέλεσμα σε ορισμένες περιπτώσεις να 

μην είναι δυνατός ο διαχωρισμός των ετεροζύγωτων από τα ομοζύγωτα στο 

κυρίαρχο αλληλόμορφο (Moen et al 2004). Παρόλα αυτά τα AFLPs είναι 

γρηγορότερα, απαιτούν λιγότερη δουλειά εργαστηρίου και παρέχουν 

περισσότερες πληροφορίες σε σχέση με άλλες κοινώς χρησιμοποιούμενες 

τεχνικές. Επιπλέον τα αποτελέσματα των AFLPs είναι περισσότερο 

αναπαραγόμενα σε σχέση με αυτά των RAPDs, εξαιτίας των υψηλότερων 

θερμοκρασιών υβριδοποίησης των εκκινητών.

1.3 Βήματα στην επεξεργασία γενετικών δεδομένων

• Υπολογισμός των επιπέδων πολυμορφισμού και συχνοτήτων 

αλληλόμορφων σε κάθε γενετικό τόπο με τη χρήση των κατάλληλων 

μοριακών δεικτών.

• Εφαρμογή στατιστικού τεστ (πχ X2 τεστ για διαπίστωση αν οι υπο 

εξέταση πληθυσμοί βρίσκονται σε ισορροπία Hardy-Weinberg).
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• Υπολογισμός στατιστικών όπως F-statistics για προσδιορισμό π χ 

της γενετικής ποικιλομορφίας, προσδιορισμό του επιπέδου της 

γονιδιακής ροής.

• Υπολογισμός γενετικής απόστασης.

• Κατασκευή δενδρογράμματος.

1.4 Στατιστικά μέσα και κατανομές πιθανοτήτων

1.4.1 Είδη Στατιστικών

Μπορούμε να κατατάξουμε τα στατιστικά που χρησιμοποιούμε στην 

πληθυσμιακή γενετική στις παρακάτω πέντε κατηγορίες

1. Περιγραφικά στατιστικά.

2. Τεστγιαεντοπισμόδιαφορών.

3. Τεστ για εντοπισμό σχέσεων μεταξύ των δεδομένων.

4. Πολύ μεταβλητές μέθοδοι εξερεύνησης δεδομένων (Multivariate 

Exploratory Methods).

5. Εκτιμητές πληθυσμιακών παραμέτρων (Statistical estimators) (Dytham 

2003).

Περινοαφίκά στατιστικά

Τα περιγραφικά στατιστικά υπολογίζονται κατά τα αρχικά στάδια της έρευνας 

από τα δεδομένα χωρίς να χρειάζονται υποθέσεις για τον αν τα δεδομένα 

ακολουθούν κάποια γνωστή κατανομή πιθανότητας ή κάποιο μοντέλο. Δεν 

χρησιμοποιούνται για τον έλεγχο υποθέσεων. Ωστόσο αποτελούν σημαντικό 

τμήμα της ανάλυσης των δεδομένων καθιστώντας δυνατό τον εντοπισμό
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σημαντικών παραμέτρων των δεδομένων. Παραδείγματα περιγραφικών 

στατιστικών αποτελούν ο αριθμητικός μέσος όρος και η διασπορά.

Τεστ νια εντοπισυό διαφορών

Τα παραπάνω τεστ χρησιμοποιούνται κυρίως είτε για να δώσουν την 

πιθανότητα διαφοράς μεταξύ διαφόρων σειρών δεδομένων είτε για να 

δώσουν την πιθανότητα τα δεδομένα να ακολουθούν κάποια γνωστή 

κατανομή. Η μηδενική υπόθεση θεωρεί πάντα ότι δεν υπάρχουν διαφορές. Τα 

παραπάνω τεστ εμφανίζουν ευρεία χρήση στην πληθυσμιακή γενετική π.χ 

εξετάζοντας αν η γενετική ποικιλομορφία ενός πληθυσμού διαφέρει από αυτήν 

ενός άλλου.

Τεστ νια εντοπισυό σγέσεων υεταξύ των δεδομένων

Τα τεστ αυτής της κατηγορίας χρησιμοποιούνται για την εξεύρεση σχέσεων 

μεταξύ δύο παραμέτρων που επηρεάζουν τα δεδομένα της έρευνας. Π.χ για 

τον έλεγχο αν η αρμοστικότητα ενός πληθυσμού εξαρτάται από τα επίπεδα 

ενδογαμίας. Η μηδενική υπόθεση θεωρεί ότι οι εξεταζόμενοι παράμετροι δεν 

συσχετίζονται. Τα παραπάνω τεστ διαχωρίζονται στα τεστ συσχετισμού 

(correlation) και στα τεστ παλινδρόμησης (regression). Στα πρώτα 

υπολογίζεται μόνο ο βαθμός συσχετισμού των παραμέτρων, ενώ στα δεύτερα 

οι παράμετροι σχετίζονται με αριθμητική σχέση (π.χ γραμμική παλινδρόμηση) 

από την οποία είναι δυνατός ο υπολογισμός της τιμής της μίας παραμέτρου 

αν είναι γνωστή η τιμή της άλλης. Ωστόσο πρέπει να σημειωθεί ότι στη
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γενετική είναι δύσκολος ο συσχετισμός δύο παραμέτρων λόγω και της 

συνεχούς αλληλεπίδρασης με περιβαλλοντικούς παράγοντες (Allendorf 

2007).

Τα τεστ διαφορών και σχέσεων χωρίζονται σε δύο μεγάλες κατηγορίες:

• ΠαραμετρικάΤεστ

• ΜηΠαραμετρικά Τεστ

Τα παραμετρικά θεωρούν ότι τα δεδομένα θεωρούν ότι τα δεδομένα 

ακολουθούν κάποια γνωστή κατανομή πιθανοτήτων όπως π.χ την κανονική 

κατανομή. Συνήθως οι παραμετρικές κατανομές μπορούν να περιγραφούν 

πλήρως από λίγους παραμέτρους όπως ο αριθμητικός μέσος και η διασπορά. 

Τα παραμετρικά τεστ εμφανίζουν μεγαλύτερη στατιστική αξιοπιστία σε σχέση 

με τα μη παραμετρικά. Για τον παραπάνω λόγω η χρήση τους είναι 

προτιμότερη στην περίπτωση που τα δεδομένα ακολουθούν κάποια 

θεωρητική κατανομή. Από τα πλέον γνωστά παραμετρικά τεστ είναι το t-test 

κλπ.

Τα μη παραμετρικά τεστ δεν απαιτούν πληροφορίες για την κατανομή των 

δεδομένων και παρόλο που έχουν χαμηλότερη στατιστική αξιοπιστία από τα 

παραμετρικά, δίνουν ασφαλέστερα συμπεράσματα στις περιπτώσεις όπου 

δεν υπάρχουν πληροφορίες για την κατανομή που ακολουθούν τα δεδομένα. 

Στην πληθυσμιακή γενετική τα μη παραμετρικά τεστ χρησιμοποιούνται ευρέως 

καθώς σε πολλές περιπτώσεις τα δεδομένα δεν ακολουθούν κάποια γνωστή 

κατανομή. Απο τα πλέον γνωστά μη παραμετρικα τεστ είναι το X2 τεστ και το 

Wilcoxon’s signed-ranks τεστ.
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Πολυμεταβλητές υέθοδοι εξερεύνησης δεδομένων (Multivariate Exploratory 

Methods)

Ο κυριότερος σκοπός των παραπάνω μεθόδων είναι να συνθέσουν και να 

επεξεργαστούν τις σχέσεις μεταξύ των παρατηρήσεων με τέτοιο τρόπο, ώστε 

αυτές να γίνουν φανερές στον ερευνητή. Με τη χρήση των παραπάνω 

μεθόδων είναι δυνατός ο εντοπισμός χρήσιμων υποθέσεων που πρέπει να 

ελεγχθούν σε μεγάλα σετ δεδομένων με πολλές μεταβλητές στα οποία θα 

ήταν δύσκολη η διατύπωση υποθέσεων εξαιτίας του μεγάλου πλήθους 

δυνατών υποθέσεων. Οι συγκεκριμένες μέθοδοι είναι καταλληλότερες για την 

διατύπωση υποθέσεων παρά για τον έλεγχο καθώς δεν δίνουν κάποια 

πιθανότητα για το αν ισχύει η υπόθεση (Dytham 2003). Από τις πλέον 

γνωστές μεθόδους είναι η PCA (Principal Component Analysis), η AMOVA 

(Analysis of Molecular Variation) κλπ.

Εκτιμητές πληθυσυιακών παραμέτρων (Statistical estimators)

Οι εκτιμητές πληθυσμιακών παραμέτρων συμπεραίνουν την τιμή μιας 

πληθυσμιακής παραμέτρου χρησιμοποιώντας δεδομένα που σχετίζονται με 

αυτήν την παράμετρο. Π.χ ο υπολογισμός του δραστικού πληθυσμιακού 

μεγέθους Ne από την αλλαγή στις συχνότητες των αλληλόμορφων μεταξύ δύο
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γενεών. Οι διαφορές στις συχνότητες των αλληλόμορφων εξαρτώνται από το 

Ne, ωστόσο μπορεί να οφείλονται στο μέγεθος του εξεταζόμενου δείγματος, 

την πληθυσμιακή δομή, τη δημογραφική κατάσταση και τους ρυθμούς 

επιλογής και μετάλλαξης. Υπάρχουν διάφορες προσεγγίσεις για τον 

υπολογισμό της τιμής μιας πληθυσμιακής παραμέτρου όπως βάση ενός 

στατιστικού (π.χ Fst), maximum likelihood, Bayesian methods κλπ (Allendorf 

2007).

1.4.2 Κατανομές πιθανοτήτων στην πληθυσμιακή γενετική

Κανονική κατανομή

Η κανονική κατανομή είναι η συχνότερα χρησιμοποιούμενη κατανομή σε όλες 

τις βιολογικές επιστήμες. Είναι γνωστή για το συμμετρικό κωδωνοειδές της 

σχήμα. Ο λόγος της ευρείας εφαρμογής της οφείλεται στο κεντρικό θεώρημα 

σύμφωνα με το οποίο η κατανομή του μέσου ενός δείγματος προσεγγίζει την 

κανονική κατανομή όσο αυξάνεται το μέγεθος των παρατηρήσεων 

ανεξαρτήτως αν η παρατηρούμενη μεταβλητή ακολουθεί την κανονική 

κατανομή.

Διωνυυική κατανομή

Μια σημαντική κατανομή πιθανοτήτων στη γενετική είναι η διωνυμική. 

Χρησιμοποιείται για διακριτά δεδομένα και συγκεκριμένα για μοντελοποίηση 

δυαδικών δεδομένων π.χ Αρσενικό ή Θηλυκό, 1 για παρουσία αλληλόμορφου 

0 για απουσία στην παρουσίαση δεδομένων μοριακών δεικτών όπως τα 

RAPD. H διωνυμική κατανομή δίνει πληροφορίες για τον αριθμό των φορών 

που λαμβάνει χώρα ένα γεγονός με συγκεκριμένη πιθανότητα, στο σύνολο
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των παρατηρήσεων. Για μεγάλα δείγματα η παραπάνω κατανομή προσεγγίζει 

την κανονική.

Poisson κατανομή

Η Poisson είναι ένα ιδιαίτερα χρήσιμο εργαλείο σε πολλές έρευνες για 

διακριτά δεδομένα. Είναι μια κατανομή που περιγράφει τον αριθμό των 

φορών που λαμβάνει χώρα ένα συμβάν στη μονάδα του χρόνου ή του χώρου. 

Ο λόγος που ελέγχεται αν τα δεδομένα ακολουθούν την Poisson είναι για να 

εξακριβωθεί η ανεξαρτησία των παρατηρήσεων ως προς το χώρο ή το χρόνο. 

Μια σημαντική ιδιότητα της Poisson κατανομής είναι ότι ο μέσος συμπίπτει με 

τη διασπορά (Dytham 2003).

1.4.3 Έλεγχος υποθέσεων από τα στατιστικά τεστ

O έλεγχος υποθέσεων βρίσκει μεγάλη εφαρμογή στη γενετική όπως και 

στους περισσότερους επιστημονικούς κλάδους. Περιλαμβάνει αρχικά τη 

διατύπωση μιας υπόθεσης η οποία καλείται μηδενική υπόθεση (H0). Στη 

συνέχεια εφαρμόζεται κάποιο στατιστικό τεστ το οποίο υπολογίζει την 

πιθανότητα να είναι σωστή η υπόθεση. Η μηδενική υπόθεση αντιπροσωπεύει 

μια αρνητική δήλωση, ακριβώς την αντίθετη δηλαδή από αυτήν που θέλει να 

ελέγξει ο ερευνητής πχ στην περίπτωση ελέγχου αν ένας πληθυσμός 

βρίσκεται σε ισορροπία Hardy- Weinberg η μηδενική υπόθεση θα ήταν ότι ο 

πληθυσμός δεν διαφέρει, δηλαδή βρίσκεται σε ισορροπία.

Λάθη στην απόρριψη της μηδενικής υπόθεσης μπορούν να προκύψουν για 

δύο κυρίως λόγους. Εξαιτίας του ότι το δείγμα είναι μικρό και δεν
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αντιπροσωπεύει τον πληθυσμό και εξαιτίας του ότι τα στατιστικά τεστ δεν 

παρέχουν κάποιο ακριβές αποτέλεσμα, αλλά την πιθανότητα που υπάρχει να 

είναι η υπόθεση σωστή. Η αιτία λάθους διαχωρίζεται σε δύο κατηγορίες (Πιν 

2).

• Τύπου I

• Τύπου II

Τα λάθη της πρώτης κατηγορίας παρατηρούνται όταν απορρίπτεται η 

μηδενική υπόθεση τη στιγμή που είναι σωστή. Τα λάθη της δεύτερης 

κατηγορίας παρατηρούνται όταν μια λανθασμένη μηδενική υπόθεση 

αποδέχεται ως σωστή.

Πίνακας 2. Είδη σφάλματος κατά τον έλεγχο της μηδενικής υπόθεσης (Πηγή: 

Dytham 2003)

Αποδοχή Μη Αποδοχή

Ηο Σωστή Σωστό Σφάλμα Τύπου 1

Η0 Λάθος Σφάλμα Τύπου II Σωστό

Στα περισσότερα στατιστικά τεστ έχει επικρατήσει να χρησιμοποιείται η τιμή 

α=0,05 ως όριο για την απόρριψη της μηδενικής υπόθεσης. Όσο χαμηλότερη 

η τιμή α τόσο μειώνεται και η πιθανότητα του Τύπου I σφάλματος, ενώ 

αυξάνεται παράλληλα η πιθανότητα για Τύπου II σφάλμα. Συνήθως στις 

περισσότερες περιπτώσεις είναι προτιμότερο να χρησιμοποιούνται τιμές που 

ελαττώνουν τον πρώτο τύπο σφάλματος. Το παραπάνω ωστόσο δεν είναι 

απόλυτο. Συγκεκριμένα στη γενετική διατήρηση είναι πιο επικίνδυνο το 

σφάλμα του δεύτερου τύπου καθώς μπορεί να οδηγήσει στην εξαφάνιση ενός
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είδους στην περίπτωση που ο ερευνητής θεωρήσει σωστή μια μηδενική 

υπόθεση που (π.χ ο πληθυσμός είναι σταθερός) είναι λανθασμένη (Allendorf 

2007). Στην παρούσα εργασία χρησιμοποιήθηκε α=0,01.

1.4.4 X2 Τεστ
Αποτελεί έναν από τους απλούστερους μη παραμετρικούς ελέγχους. 

Βασίζεται στην ιδέα ελέγχου όλων των δεδομένων και όχι μόνον, για 

παράδειγμα του μέσου. Το τεστ αυτό εφαρμόζεται με σκοπό:

• Τον έλεγχο καλής προσαρμογής (goodness of fit)

• Τον έλεγχο ανεξαρτησίας

• Τον έλεγχο ομογένειας.

Ο πρώτος έλεγχος συγκρίνει μια δειγματική κατανομή σε σχέση με κάποια 

εξειδικευμένη πληθυσμιακή κατανομή. Δηλαδή, σύμφωνα με την πρώτη 

εφαρμογή ελέγχουμε αν κάποια δεδομένα προσαρμόζονται σε κάποια 

θεωρητική κατανομή που θα αναμενόταν σύμφωνα με τις υποθέσεις και τη 

θεωρία. Ο δεύτερος έλεγχος πραγματοποιείται όταν κάθε τμήμα του δείγματος 

μπορεί να ταξινομηθεί σε τουλάχιστον δύο κατηγορίες. Όταν τα δεδομένα 

ταξινομούνται σε περισσότερα από ένα χαρακτηριστικά, τότε μπορούν να 

παρασταθούν με πίνακες που λέγονται πίνακες συνάφειας. Τέλος στον έλεγχο 

ομογένειας έχουμε ταξινόμηση που περιλαμβάνει τη διαίρεση κάποιου 

συνόλου (πληθυσμός) σε υποσύνολα (υποπληθυσμούς) σύμφωνα με κάποιο 

ιδιαίτερο χαρακτηριστικό.

1.4.5 Χρήσιμες μέθοδοι επεξεργασίας γενετικών δεδομένων
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Στη επεξεργασία γενετικών δεδομένων βρίσκουν μεγάλη εφαρμογή τα 

τελευταία χρόνια οι δύο ακόλουθες μέθοδοι:

• ML (Maximum likelihood)

• Bayesian approaches and MCMC (Markov chain Monte Carlo)

Με τον όρο likelihood εννοείται η πιθανότητα να παρατηρήσει κανείς τα 

δεδομένα δίνοντας σε μια παράμετρο συγκεκριμένη τιμή (π.χ Nm=10) κάτω 

από ένα θεωρούμενο μοντέλο. Οι ML μέθοδοι υπολογίζουν την τιμή της 

παραμέτρου για την οποία γίνεται μέγιστη η πιθανότητα να παρατηρηθούν τα 

δεδομένα κάτω από τις συνθήκες που απαιτεί το εκάστωτε μοντέλο. Το 

μεγαλύτερο πλεονέκτημα των παραπάνω μεθόδων είναι ότι σε αντίθεση με τα 

προαναφερθέντα στατιστικά τεστ χρησιμοποιούν όλα τα δεδομένα και δεν 

βασίζονται σε ένα γενικό στατιστικό μέτρο (π.χ Fst). Είναι δυνατό δύο 

διαφορετικά σετ δεδομένων να δώσουν ίδιο π.χ Fst, κάτι το οποίο είναι 

λιγότερο πιθανό με τις ML μεθόδους. Για τον παραπάνω λόγο οι ML μέθοδοι 

θεωρητικά είναι και πιο ακριβής από τις προηγούμενες. Παρόλα αυτά οι 

παραπάνω μέθοδοι απαιτούν μεγάλα σετ δεδομένων καθώς στην περίπτωση 

που χρησιμοποιούνται σε μικρά δείγματα δίνουν λιγότερη ακριβή 

αποτελέσματα από τις κλασικές μεθόδους.

Οι Bayesian μέθοδοι διαφέρουν από τις προηγούμενες σε δύο σημεία 

κυρίως.

1. Η πιθανότητα που δίνουν ερμηνεύεται διαφορετικά από αυτήν που 

δίνουν τα στατιστικά τεστ που έχουν προαναφερθεί. Στα τελευταία η Ρ 

ουσιαστικά αντιπροσωπεύει το μέσο αποτέλεσμα που αναμένεται 

έπειτα από συνεχόμενες επαναλήψεις του πειράματος. Στην 

περίπτωση των Bayesian η πιθανότητα που δίνει η μέθοδος είναι
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ευκολότερο να ερμηνευθεί. Μια Ρ=0,8 για παράδειγμα συνεπάγεται ότι 

υπάρχει 95% πιθανότητα η εξεταζόμενη παράμετρος π.χ Ne να είναι 

κάτω από 100.

2. Οι παραπάνω μέθοδοι έχουν την ικανότητα να χρησιμοποιούν και 

προγενέστερα δεδομένα και πληροφορίες (π.χ ρυθμό μετάλλαξης από 

δημοσιευμένες επιστημονικές εργασίες) στον υπολογισμό της 

πιθανότητας για την απόρριψη ή μη μιας υπόθεσης (Βοχ & Τιαο 1992).

Η τελευταία ιδιότητα των μεθόδων εκτός από το σημαντικότερο πλεονέκτημά 

τους έχει γίνει αιτία για κριτική των παραπάνω μεθόδων καθώς πολλοί 

ερευνητές ισχυρίζονται ότι τα αποτελέσματα εξαρτώνται από το είδος των 

προγενέστερων πληροφοριών που θα χρησιμοποιηθούν με συνέπεια να 

χάνουν σε αντικειμενικότητα. Ωστόσο οι επιδράσεις που ασκούν 

προγενέστερες πληροφορίες μπορούν να ποσοτικοποιηθούν με τη λεγάμενη 

ανάλυση ευαισθησίας (sensitivity analysis) (Allendorf 2007).

Οι υπολογισμοί των Bayesian μεθόδων γίνονταν χρησιμοποιώντας 

πολύπλοκα μοντέλα και χρονοβόρα μοντέλα. Η ενσωμάτωση των 

υπολογιστικών μεθόδων MCMC (Markov chain Monte Carlo) έχει διευκολύνει 

σημαντικά την εφαρμογή των Bayesian μεθόδων. Η MCMC αποτελεί μια 

μεθοδολογία, η οποία κάνει χρήση και στοχαστικής θεωρίας, για την 

δημιουργία κατανομών πιθανοτήτων σε πολύπλοκες περιπτώσεις με μεγάλο 

πλήθος μεταβλητών, κάτι το οποίο θα ήταν ιδιαίτερα δύσκολο έως αδύνατο με 

αναλυτικές εξισώσεις. Η MCMC συνδυάζει το Markov chain μοντέλο, το οποίο 

θεωρεί τα στοιχεία ως μέλη μιας αλυσίδας στην οποία το στοιχείο εξαρτάται 

από το προηγούμενο, με τη διαδικασία Monte Carlo η οποία επιλέγει ένα
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τυχαίο νούμερο το οποίο είναι απαραίτητο για το κάθε βήμα της αλυσίδας 

Markov (Beaumont & Rannala 2004).

1.4.6 AMOVA (Analysis of Molecular Variance)

H AMOVA είναι μια μεθοδολογία ανάλυσης της ποικιλομορφίας η οποία 

χρησιμοποιεί μοριακά δεδομένα από την ανάλυση του DNA με μοριακούς 

δείκτες. Η AMOVA διαφέρει από την ανάλυση διασποράς ANOVA στο ότι έχει 

τη δυνατότητα να ενσωματώσει εναλλακτικές υποθέσεις ως προς την εξέλιξη. 

Επίσης ο έλεγχος των υποθέσεων γίνεται χρησιμοποιώντας permutational 

μεθόδους με συνέπεια να μην απαιτείται τα δεδομένα να ακολουθούν την 

κανονική κατανομή. Η AMOVA ομαδοποιεί τους πληθυσμούς σε γκρουπ και 

στη συνέχεια υπολογίζει τις διαφορές σε τρία επίπεδα. Διαφορές μεταξύ 

ατόμων του πληθυσμού, διαφορές μεταξύ πληθυσμών που ανήκουν στο ίδιο 

γκρουπ και τέλος διαφορές μεταξύ γκρουπ πληθυσμών. Για τα παραπάνω 

χρησιμοποιεί αντίστοιχα τους παρακάτω συντελεστές 0 ST, 0 SC και 0 CT. 

Συνοπτικά τα βήματα που ακολουθούνται στην AMOVA είναι τα ακόλουθα:

1. Σκοράρισμα των αλληλόμορφων που προκύπτουν από το 

χρησιμοποιούμενο molecular marker.

2. Υπολογισμός πίνακα γενετικής απόστασης.

3. Διατύπωση υπόθεσης ως προς το διαχωρισμό του γενετικού 

πολυμορφισμού (ομαδοποίηση πληθυσμών σε γκρουπ).

4. Έλεγχος της υπόθεσης (Mengoni & Bazzicalupo 2002).
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1. 5 Τρόποι Υπολογισμού της γενετικής ποικιλομορφίας

1.5.1 Μέση Ετεροζυγωτία

Η μέση ετεροζυγωτία είναι από τα πιο συχνά χρησιμοποιούμενα μέτρα 

γενετικού πολυμορφισμού. Συνήθως χρησιμοποιείται ο παρακάτω τύπος για 

την εύρεση της μέσης αναμενόμενης ετεροζυγωτίας σε n γενετικούς τόπους 

ενός πληθυσμού:

Ηβ= 1 - ΣΓ=ιΡ?

Είναι ευκολότερο να υπολογιστεί η ετεροζυγωτία αφαιρώντας την 

αναμενόμενη ομοζυγωτία καθώς υπάρχουν λιγότερα ομοζύγωτα από ότι 

ετεροζύγωτα. Το παραπάνω φαίνεται καθαρά στις περιπτώσεις όπου σε ένα 

γενετικό τόπο υπάρχουν περισσότερα από δύο αλληλόμορφα. Υπάρχουν 

πολλά χαρακτηριστικά της μέσης ετεροζυγωτίας που την καθιστούν ιδιαίτερα 

πολύτιμο μέτρο μέτρησης της γενετικής ποικιλομορφίας όπως το ότι φαίνεται 

να αποτελεί σχετικά αξιόπιστο μέτρο μέτρησης της αντίδρασης ενός 

πληθυσμού στη φυσική επιλογή, καθώς επίσης και μέτρο υπολογισμού των 

συντελεστών ενδογαμίας.

Εκτός από τη μέση ετεροζυγωτία σε ορισμένες περιπτώσεις μπορεί να 

χρησιμοποιηθούν για τη μέτρηση του γενετικού πολυμορφισμού η αναλογία 

των πολυμορφικών γενετικών τόπων καθώς και ο αριθμός αλληλόμορφων
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ενός γενετικού τόπου. Ένας γενετικός τόπος θεωρείται πολυμορφικός όταν σε 

αυτόν παρατηρούνται περισσότερα του ενός αλληλόμορφα.

1.5.2 Μοντέλο Hardy-Weinberg

To μοντέλο Hardy-Weinberg αποτελεί το απλούστερο και συνάμα το πιο 

θεμελιώδες μοντέλο της θεωρίας της πληθυσμιακής γενετικής. Το μοντέλο 

απαιτεί να ικανοποιούνται οι παρακάτω προϋποθέσεις

• Τυχαία σύζευξη μεταξύ των ατόμων που απαρτίζουν τον πληθυσμό.

• Απουσία μεταλλάξεων.

• Μέγεθος πληθυσμού που τείνει στο άπειρο.

• Απουσία φυσικής επιλογής.

• Απουσία γονιδιακής ροής.

Πληθυσμός που ικανοποιεί τις παραπάνω προϋποθέσεις θα διατηρήσει τις 

συχνότητες των αλληλόμορφων του σταθερές από γενιά σε γενιά και δεν θα 

εμφανίσει εξέλιξη. Επιπλέον οι συχνότητες των πιθανών γενοτύπων θα 

περιγράφονται από διωνυμικής μορφής συναρτήσεις των συχνοτήτων των 

αλληλόμορφων. Στην απλούστερη περίπτωση εξέτασης ενός γενετικού τόπου 

με δύο αλληλόμορφα έστω Α και α με συχνότητες p και q αντίστοιχα που 

βρίσκεται σε ισορροπία Hardy-Weinberg οι συχνότητες των γενοτύπων της 

επόμενης γενιάς δίνονται από τη σχέση (p+q)2 (Πιν 3).

Πίνακας 3. Συχνότητες γενοτύπων σύμφωνα με Hardy-Weinberg.
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Γενότυπος ΑΑ Αα αα

Συχνότητα p2 2pq q2

Οι παραπάνω συχνότητες θα διατηρηθούν σταθερές στις επόμενες γενιές με 

αποτέλεσμα να μην υπάρξει εξέλιξη. Το μοντέλο Hardy-Weinberg μπορεί 

εύκολα να εφαρμοστεί και σε περισσότερα αλληλόμορφα με βάση τους δύο 

παρακάτω κανόνες:

1. H αναμενόμενη συχνότητα για κάθε ομοζύγωτο δίνεται από τη 

συχνότητα του εκάστωτε αλληλόμορφου στο τετράγωνο.

2. Η αναμενόμενη συχνότητα για κάθε ετεροζύγωτο δίνεται από το 

διπλάσιο γινόμενο των συχνοτήτων των δύο αλληλόμορφων.

Το μοντέλο Hardy-Weinberg διευκολύνει σημαντικά την περιγραφή της 

γενετικής ποικιλομορφίας των πληθυσμών, καθώς επιτρέπει την περιγραφή 

του πληθυσμού με βάση τις συχνότητες των αλληλόμορφων που εμφανίζονται 

σε κάποιο γενετικό τόπο, αντί της περιγραφής του με βάση τους πιθανούς 

γενότυπους που προκύπτουν. Η παραπάνω διευκόλυνση φαίνεται καθαρά 

ακόμη και στη σχετικά απλή περίπτωση των 10 γενετικών τόπων με δύο 

αλληλόμορφα ο καθένας όπου υπάρχουν 59.049 διαφορετικοί γενότυποι 

(Allendorf 2007).

Στην επεξεργασία των γενετικών δεδομένων αφού υπολογιστούν οι 

συχνότητες των αλληλόμορφων που εμφανίζουν οι μοριακοί δείκτες, ελέγχεται 

αν αυτές παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντικές διαφορές με τις συχνότητες 

που δίνει το μοντέλο Hardy-Weinberg. Τα πλέον κοινώς χρησιμοποιούμενα 

τεστ είναι οι διάφορες παραλλαγές του X2 τεστ. Στα παραπάνω τεστ η
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μηδενική υπόθεση θεωρεί πάντα ότι ο πληθυσμός βρίσκεται σε ισορροπία 

Hardy-Weinberg. Οι βαθμοί ελευθερίας ισούνται με τη διαφορά του πλήθους 

των πιθανών γενοτύπων με το πλήθος των αλληλόμορφων. Πρέπει να 

σημειωθεί ότι τα δεδομένα πρέπει να είναι σε γενοτυπική μορφή για να 

εφαρμοστεί το μοντέλο Hardy-Weinberg. Επίσης τα δεδομένα πρέπει να 

προέρχονται από codominant δείκτες όπως οι μικροδορυφόροι, καθώς σε 

διαφορετική περίπτωση δεν είναι δυνατή η διάκριση ομοζύγωτων στο 

κυρίαρχο αλληλόμορφο από τα ετεροζύγωτα.

Στις περιπτώσεις που ο εξεταζόμενος πληθυσμός αποκλίνει από την 

ισορροπία Hardy-Weinberg διακρίνουμε δύο περιπτώσεις είτε έλλειψη 

ετεροζυγωτίας είτε πλεόνασμα ετεροζυγωτίας. Οι λόγοι για τα παραπάνω είναι 

πολλοί και πολύπλοκοι. Ενδεικτικά αναφέρεται ότι έλλειψη ετεροζυγωγίας 

παρατηρείται σε περιπτώσεις μικρών πληθυσμών στους οποίους έχει μεγάλη 

επίδραση η γενετική παρέκκλιση, παρατηρείται μη τυχαία σύζευξη, μεγάλο 

ποσοστό ενδογαμίας, φαινόμενο Wahlund κλπ. Πλεόνασμα ετεροζυγωτίας 

μπορεί να εμφανιστεί σε περιπτώσεις όπου παρατηρείται διασταύρωση 

μεταξύ γενετικά απομακρυσμένων πληθυσμών, διαφορές στις συχνότητες 

αλληλόμορφων ανάμεσα στα φυλετικά χρωμοσώματα (Allendorf 1994). 

Ωστόσο είναι απαραίτητο να σημειωθεί ότι η απόκλιση από την ισορροπία 

Hardy-Weinberg μπορεί να οφείλεται και σε άλλους παράγοντες όπως μη 

αντιπροσωπευτικό δείγμα, παρουσία μηδενικών αλληλόμορφων με 

αποτέλεσμα να υπάρχει υπερεκτίμηση των ομοζύγωτων κ.α. με συνέπεια να 

είναι δύσκολη η διεξαγωγή συμπερασμάτων. Ο αποτελεσματικότερος τρόπος 

για να διακριθεί αν η έλλειψη ετεροζυγωτίας οφείλεται σε μη τυχαία σύζευξη ή 

σε μηδενικά αλληλόμορφα είναι να εξεταστεί αν η έλλειψη ετεροζυγωτίας
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παρατηρείται στους ίδιους γενετικούς τόπου για άτομα διαφορετικών 

πληθυσμών, οπότε υπάρχουν πιθανότατα στους παραπάνω γενετικούς 

τόπου μηδενικά αλληλόμορφα (Allendorf 2007).

1.5.3 F-Statistics

Τα F-statistics αποτελούν μέσα εκτίμησης του γενετικού πολυμορφισμού. 

Δημιουργήθηκαν από τον Sewall Wright (1931,1951) και χρησιμοποιούνται 

ευρέως μέχρι σήμερα. Τα F-statistics θεωρούν ότι ο συνολικός γενετικός 

πολυμορφισμός ενός είδους διαχωρίζεται στον πολυμορφισμό που απαντάται 

μέσα σε έναν πληθυσμό του είδους και στον πολυμορφισμό μεταξύ 

πληθυσμών. Τα F-statistics αποτελούνται από τους παρακάτω συντελεστές:

• Fis o οποίος είναι δείκτης μέτρησης της έλλειψης ετεροζυγωτίας μεταξύ 

ατόμων ενός πληθυσμού. Δίνεται από τη σχέση: Fis=1-(Ho/HS), όπου 

Ho η μέση παρατηρούμενη ετεροζυγωτία των πληθυσμών και Hs η 

μέση αναμενόμενη ετεροζυγωτία όλων των πληθυσμών. Παίρνει 

θετικές τιμές για περιπτώσεις ελλείμματος ετεροζυγωτίας και αρνητικές 

αν υπάρχει πλεόνασμα ετεροζυγωτίας.

• FSj: Εκφράζει τη γενετική ποικιλομορφία μεταξύ πληθυσμών και δίνεται 

από τη σχέση FSj=1- (Hs/Hj) όπου Hj η συνολική αναμενόμενη 

ετεροζυγωτία αν θεωρήσουμε ότι υπάρχει πανμιξία, δηλαδή δεν 

υπάρχουν διαφορετικοί πληθυσμοί.

• FIT: Εκφράζει τη συνολική γενετική ποικιλομορφία, δηλαδή τη γενετική 

ποικιλομορφία που παρατηρείται μεταξύ υποπληθυσμών και τη
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ποικιλομορφία που παρατηρείται μεταξύ ατόμων ενός υποπληθυσμού. 

Δίνεται από τη σχέση F|T=1 -  (H0/HT)

Οι παραπάνω συντελεστές αποτελούν μέσα μέτρησης του ελλείμματος 

ετεροζυγωτίας σε σχέση με την αναμενόμενη ετεροζυγωτία του μοντέλου 

Hardy-Weinberg. Από τους παραπάνω δείκτες ο πιο ευρέως 

χρησιμοποιούμενος είναι o FST o οποίος παίρνει τιμές από 0 έως 1. Για τιμές 

που πλησιάζουν το μηδέν οι υπό εξέταση πληθυσμοί παρουσιάζουν 

σημαντικές ομοιότητες, ενώ για τιμές που πλησιάζουν το 1 υπάρχουν 

σημαντικές διαφορές. Στις περιπτώσεις που παρατηρείται γονιδιακή ροή ο FST

δίνεται από τη σχέση: Fst=---- 1----  όπου m ο ρυθμός γονιδιακής ροής και N
4mN + -

το μέγεθος του πληθυσμού. Πρέπει να σημειωθεί ότι η γονιδιακή ροή παίζει 

ιδιαίτερα σημαντικό ρόλο στην πληθυσμιακή γενετική καθώς χαμηλή γονιδιακή 

ροή θα οδηγήσει σε ενδογαμία (inbreeding), ενώ και η πολύ υψηλή γονιδιακή 

ροή μπορεί να οδηγήσει σε μείωση της αρμοστικότητας του ενδημικού 

πληθυσμού προκαλώντας το φαινόμενο outbreeding depression (Allendorf 

2007). Οι παραπάνω συντελεστές προσδιορίστηκαν αρχικά από τον Wright 

για την περίπτωση γενετικού τόπου με δύο αλληλόμορφα και στη συνέχεια 

επεκτάθηκαν για τρία ή περισσότερα αλληλόμορφα από τον Nei, ο οποίος 

ονόμασε τους συντελεστές GIS, GST και GIT. Σήμερα πάντως οι F και G 

συντελεστές χρησιμοποιούνται συχνά χωρίς διάκριση στη βιβλιογραφία 

(Allendorf 1996).

Περιορισμοί του συντελεστή FST και γρήση εναλλακτικών συντελεστών
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Η αξιοπιστία του Fst ελαττώνεται στην περίπτωση όπου οι εξεταζόμενοι 

γενετικοί τόποι παρουσιάζουν υψηλά επίπεδα πολυμορφισμού όπως 

συμβαίνει στην περίπτωση των μικροδορυφόρων, όπου ο συντελεστής δίνει 

χαμηλότερες τιμές από αυτές που ισχύουν. Ένας επιπλέον περιορισμός του 

Fst είναι ότι δεν λαμβάνει υπόψη την ταυτότητα των εξεταζόμενων 

αλληλόμορφων ( π.χ γενεαλογικές πληροφορίες, μήκος αλληλόμορφου κλπ).

Ο συντελεστής RST είναι ανάλογος του Fst και προσδιορίζεται ως η αναλογία 

της διασποράς στο μήκος των αλληλόμορφων που οφείλεται σε διαφορές 

μεταξύ των εξεταζόμενων πληθυσμών. Ο παραπάνω συντελεστής θεωρεί ότι 

κάθε μετάλλαξη μεταβάλλει το μήκος ενός αλληλόμορφου κατά ένα βήμα τη 

φορά (πχ προστίθεται ή αφαιρείται CA). H σημασία του παραπάνω έγκειται 

στο ότι πληθυσμοί των οποίων τα αλληλόμορφα διαφέρουν κατά λίγα βήματα 

θα έχουν σημαντική γονιδιακή ροή μεταξύ τους. Ο συντελεστής RST δίνει πιο 

αξιόπιστα αποτελέσματα όταν τα δεδομένα προέρχονται από

μικροδορυφορικόύς γενετικούς τόπους.

Ένας άλλος δείκτης είναι και ο 0 ST o οποίος λαμβάνει υπόψη και 

γενεαλογικές πληροφορίες των αλληλόμορφων. Ο 0 ST όπως και ο RST 

πολλαπλασιάζουν την τιμή του Fst με έναν συντελεστή ο οποίος 

αντιπροσωπεύει τα επίπεδα διαφοροποιήσεις μεταξύ των αλληλόμορφων, 

χρησιμοποιώντας γενεαλογικές πληροφορίες και πληροφορίες για το μήκος 

των αλληλόμορφων στο gel ηλεκτροφόρησης αντίστοιχα. Ένα άλλο κοινώς 

χρησιμοποιούμενο μέτρο εύρεσης της γενετικής απόστασης μεταξύ 

πληθυσμών είναι ο δείκτης D (Nei 1988). Ο παραπάνω δείκτης 

δημιουργήθηκε για απομονωμένους πληθυσμούς στους οποίος η γονιδιακή
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ροή είναι η ελάχιστη. Ωστόσο φαίνεται να δίνει αξιόπιστα αποτελέσματα και 

για μη απομονωμένους πληθυσμούς (Paetkau et al 1997).

1.5.4 Δενδρογράμματα

Κατά την παρουσίαση δεδομένων πληθυσμιακής γενετικής είναι πολύ συχνή 

η χρήση δενδρογραμμάτων. Για την κατασκευή ενός δενδρογράμματος 

υπολογίζεται αρχικά ένας πίνακας εισόδου γενετικών αποστάσεων (genetic 

distance matrix Εικ 1) και στη συνέχεια με τη χρήση αλγορίθμων όπως 

UPGMA στην Εικ 2 (unweighted pair group method with arithmetic averages) 

και o Neighbor-joining. Ο τελευταίος είναι ιδιαίτερα χρήσιμος σε δεδομένα τα 

οποία περιλαμβάνουν πληθυσμούς οι οποίοι εξελίχθηκαν με σημαντικές 

διαφορές ως προς το ρυθμό εξέλιξής τους. Για την κατασκευή 

δενδρογραμμάτων συχνή είναι η χρήση των μεθόδων parsimony. H αρχή των 

παραπάνω μεθόδων θεωρεί ότι το καταλληλότερο δενδρόγραμμα, από το 

πλήθος των δυνατών δενδρογραμμάτων, είναι αυτό που απαιτεί το λιγότερο 

δυνατό επίπεδο εξέλιξης (Allendorf 2007).

Πίνακας 4.Γενετική απόσταση (D, Nei 1972) για πέντε πληθυσμού 

πέστροφας από λίμνη στην περιοχή Maine των ΗΠΑ. Από: Godt et al

1997.
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F L 1  F L 2  F L 3  S C  N C

F L 1 -

F L 2 0.001 -

F L 3 0 . 00 3 * 0.002
S C 0.0 29 0.032
N C 0.059 0.055

0.030  -

0.060  0.062

Εικόνα 1. Δενδρόγραμμα με βάση τον αλγόριθμο UPGMA. Από: Godt et al

1997.

1. 6 Breeding

Στις υδατοκαλλιέργειες υπάρχει μεγάλο ενδιαφέρον για τον εντοπισμό του 

γενετικού πολυμορφισμού ο οποίος έχει επιπτώσεις στη φυσική επιλογή. 

Υπάρχει έντονο ενδιαφέρον για τον προσδιορισμό των γενετικών τόπων οι 

οποίοι καθορίζουν ποσοτικά χαρακτηριστικά (π.χ βάρος, μήκος). Το 

πρόβλημα με τα παραπάνω είναι ότι στην πληθώρα των περιπτώσεων τα 

ποσοτικά χαρακτηριστικά ελέγχονται από πολλαπλούς γενετικούς τόπους οι 

οποίοι αλληλεπιδρούν μεταξύ τους με αποτέλεσμα να είναι και δύσκολο να 

προσδιοριστούν. Το πρόβλημα γίνεται ακόμα πιο πολύπλοκο καθώς η
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γενετική ποικιλομορφία αλληλεπιδρά με το φυσικό περιβάλλον. Αν και η 

έρευνα βρίσκεται σε πρωταρχικά στάδια ακόμα οι μοριακοί δείκτες που 

εμφανίζουν τη μεγαλύτερη χρησιμότητα είναι τα SNPs, Microsatellites και 

AFLPs. Τα δεδομένα των παραπάνω δεικτών μπορούν να επεξεργαστούν με 

τα σταστικά τεστ του Πιν 4

Πίνακας 5. Περιγραφή διαθέσιμων τεστ για τον προσδιορισμό γενετικών τόπων που 

επιδρούν στη φυσική επιλογή (nnYn:Guinand et al 2004)

Ονομασία Τεστ Προέλευση

δεδομένων

Βασική αρχή τεστ Πλεονεκτήματα Μειονεκτήματα

Lewontin-Krakauer Multilocus Παρατηρούμενη 
διασπορά FST μεταξύ των 
γενετικών τόπων

Απλό στη χρήση Επίδραση δομής των 
πληθυσμών.
Υπάρχουν
Δημοσιεύσεις μόνο για 
αλλοένζυμα

Beaumont-Nichols Multilocus Κατανομή FST συναρτήσει 
του ρυθμού μετάλλαξης

Δεν επηρεάζεται
από τη δομή του 
πληθυσμού

Απαιτεί μεγάλο σετ 
δεδομένων

Vitalis et al Multilocus Παρατηρούμενη 
διασπορά FST μεταξύ των 
γενετικών τόπων 
λαμβάνοντας υπόψη 
φυλογεννετικές 
πληροφορίες

Εύκολη ανίχνευση 
γενετικών τόπων
στους οποίους
επιδρά η επιλογή

Δημοσιεύσεις μόνο για 
αλλοένζυμα. Απαιτεί
μεγάλο σετ δεδομένων

Schlotterer Multilocus Στην ποικολομορφία των 
επαναλήψεων σε
γενετικούς τόπους
μικροδορυφόρων

Ειδικά σχεδιασμένο 
για
μικροδορυφόρους. 
Δεν επηρεάζεται
από το ρυθμό 
μετάλλαξης

Μεγάλος όγκος
δεδομένων.

Akey et al Multilocus Διασπορά FST σε SNPs 
γενετικούς τόπους

Δεν επηρεάζεται
από δημογραφικούς 
παράγοντες

Απαιτεί
προϋπάρχουσα γνώση 
του γονιδιόματος
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1.7 Γενικά στοιχεία για τον αχινό (P a ra c e n tro tu s  liv idu s)

Η ζήτηση των αχινών συνεχώς αυξάνεται, κυρίως για να ικανοποιηθεί η 

Ιαπωνική αγορά. Δυο είδη παραδοσιακά καταναλώνονται στις Μεσογειακές 

Χώρες το Paracentrotus lividus και το Echinus esculentus. Παρόμοια είδη 

καταναλώνονται στη Μέση Ανατολή, ιδίως την Ιαπωνία, τη Χιλή και τη Νέα 

Ζηλανδία. Λόγω της αυξημένης ζήτησης είδη του Βόρειου Ατλαντικού 

εισάγονται στην Ιαπωνία, και έχει αναπτυχθεί η αλιεία αχινών στα νερά της 

Αυστραλίας από Ιαπωνικά πλοία (Thorpe et al., 2000).

Οι γονάδες των αχινών αποτελούν είδος πολυτελείας στις αγορές της Νότιας 

Ευρώπης (1000 τόνοι ετησίως) και της Ασίας, με ιδιαίτερα υψηλές τιμές 

(Grosjean et al., 1998). To 1996 η ποσότητα αχινών που καταγράφηκε στις 

ιχθυόσκαλες σε παγκόσμιο επίπεδο ανήλθε στους 112.000 τόνους. Η Χιλή 

κατέχει την πρώτη θέση με 54.000 τόνους ετησίως και ακολουθούν οι ΗΠΑ με 

33.000 τόνους, η Ιαπωνία με 14.000, ο Καναδάς με 1.400 τόνους, η Ισλανδία 

με 923 τόνους και η Νέα Ζηλανδία με 800 τόνους. Στην Ελλάδα τα είδη αχινού 

που καταναλώνονται κυρίως είναι τα Sphearechinus spp., Paracentrotus spp. 

και Psammechinus spp. (Keesing & Hall, 1998). Επίσημα στοιχεία για τις
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αλιευμένες ποσότητες στην χώρα μας δεν υπάρχουν. Ωστόσο εκτιμάται ότι 

αλιεύονται το χρόνο πάνω 7,5 tn ( Βαφείδης, αδημοσίευτα στοιχεία). Στη 

χώρα μας υπάρχει νομοθεσία που απαγορεύει την αλιεία του αχινού σε 

ορισμένες περιοχές, ενώ υπάρχουν επίσης όρια ως προς το μέγεθος των 

αλιευμένων ατόμων (86/98 FEK 78).

To Paracentrotus lividus απαντάται μέχρι βάθος 60 m και αλιεύεται συνήθως 

χρησιμοποιώντας καταδυτικό εξοπλισμό. Εξαιτίας της πίεσης που δέχονται τα 

αποθέματα του αχινού καθώς και εξαιτίας της εμπορικής του αξίας τα 

τελευταία χρόνια παρατηρούνται σε παγκόσμιο επίπεδο προσπάθειες 

ελεγχόμενης εκτροφής του. Στην εργασία των Guidetti et al (2004) 

εμφανίστηκε το φαινόμενο ύπαρξης μικρότερου μεγέθους αχινών σε περιοχές 

όπου λάμβανε χώρα αλιεία τους σε σχέση με περιοχές όπου δεν αλιεύονταν. 

Ωστόσο η μέση πυκνότητα των ατόμων ήταν ίδια και στην δύο περιπτώσεις 

συνηγορώντας στην άποψη ότι τα αποθέματα δεν βρίσκονται προς το παρόν 

τουλάχιστον σε κίνδυνο. Στην χώρα μας βρίσκονται σε εξέλιξη προσπάθειες 

εκτροφής του είδους, οι οποίες αν και ακόμη βρίσκονται σε πρωταρχικό 

στάδιο εμφανίζουν θετικά αποτελέσματα (προσωπική ενημέρωση).

Στο Paracentrotus lividus παρατηρούνται δυο κύριες περίοδοι 

αναπαραγωγής, η άνοιξη και το φθινόπωρο, αλλά σε όλη τη διάρκεια τους 

έτους παρατηρείται μικρός αριθμός γεννητικών ώριμων ατόμων, ειδικά στις 

νοτιότερες περιοχές (Pancucci, 1996). Το είδος είναι γονοχωριστικό. Ο 

διαχωρισμός των αρσενικών και θηλυκών ατόμων γίνεται από το χρώμα των 

γονάδων. Τα θηλυκά άτομα παρουσιάζουν έντονο πορτοκαλί χρώμα γονάδων 

σε αντίθεση με τα αρσενικά των οποίων είναι πιο άσπρες. Εκτός των 

περιόδων αναπαραγωγής υπάρχουν πολλά ανώριμα άτομα των οποίων οι
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γονάδες είναι πολύ μικρές και μαύρες ή είναι σχεδόν ανύπαρκτες. Το 

Paracentrotus lividus στην ενήλικη φάση της ζωής του αποτελεί εδραίο 

οργανισμό με μικρές μετακινήσεις. Ωστόσο οι λάρβες του είναι

πλαγκτονοτροφικές γεγονός που του δίνει τη δυνατότητα να μετακινηθεί σε 

μεγάλες αποστάσεις (Pancucci, 1996). Η διάρκεια της παραπάνω φάσης 

κυμαίνεται από 20 έως 40 ημέρες περίπου (Duran et al 2004).

1.8 Γενικά στοιχεία για το ασκίδιο (M ic ro c o s m u s  s a b a tie ri)

Τα ασκίδια είναι από τα πιο σημαντικά βενθικά είδη της Μεσογείου. 

Τρέφονται φιλτράροντας το νερό, κυρίως με σωματίδια μεγέθους 0,5-2 μm, αν 

και υπάρχουν περιπτώσεις όπου δύναται να τραφούν και με μεγαλύτερα 

σωματίδια. Σε περιπτώσεις όπου εμφανίζονται σε μεγάλους αριθμούς η 

παρουσία τους έχει μεγάλη επίπτωση στο διαθέσιμο πλαγκτόν και στην 

οργανική ύλη της περιοχής. Οι Petersen and Riisgard (1992) εκτιμούν ότι οι 

πληθυσμοί του ασκιδίου Ciona intestinalis, προς το τέλος του καλοκαιριού 

φτάνουν πυκνότητες που τους επιτρέπουν να φιλτράρουν σε καθημερινή 

βάση όγκο νερού ίσο με αυτόν ενός σχετικά ρηχού Δανέζικου φιόρδ. Οι Harl & 

Ott (1999) διαπίστωσαν ότι αποικίες ασκιδίων έχουν τη δυνατότητα να 

ελέγχουν τη διαθεσιμότητα του φυτοπλαγκτού στο νερό σε ολόκληρες 

παραλίες. Τα ασκίδια καταναλώνονται σε πολλές περιοχές του κόσμου. 

Ειδικότερα στην Ευρώπη τα εδώδιμα είδη είναι τα Microcosmus sabatieri and 

Microcosmus vulgaris. Στην χώρα μας καταναλώνεται το Microcosmus 

sabatieri κυρίως στο νότιο Αιγαίο και ιδιαίτερα στην Κάλυμνο όπου υπάρχουν 

35 σκάφη περίπου τα οποία χρησιμοποιούνται για την αλιεία του. Αν και δεν
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υπάρχουν επίσημα στοιχεία για τις αλιευμένες ποσότητες εκτιμάται ότι 

αλιεύονται σε ετήσια βάση 576-768 τόνοι/έτος (Βαφείδης αδημοσίευτα 

στοιχεία). Οι αλιευμένες ποσότητες καταναλώνονται στην εγχώρια αγορά 

κυρίως των Δωδεκανήσων χωρίς να λαμβάνουν χώρα εξαγωγές.

Η αναπαραγωγική περίοδος είναι αφυλετική και συνήθως συμπίπτει με την 

περίοδο στην οποία παρατηρείται και η μεγαλύτερη ανάπτυξη του 

φυτοπλαγκτόν. Η παραπάνω περίοδος εμφανίζεται το φθινόπωρο στη 

Μεσόγειο. Οι υψηλές θερμοκρασίες του καλοκαιριού προκαλούν

στρωματοποίηση της θάλασσας με αποτέλεσμα την εξάντληση των 

αποθεμάτων τροφής για τους βενθικούς οργανισμούς όπως τα ασκίδια. 

Ωστόσο καθώς οι θερμοκρασίες πέφτουν το φθινόπωρο και ελαττώνεται η 

ισχύς του θερμοκλινούς παρατηρείται μίξη των θαλάσσιων στρωμάτων με 

συνέπεια την αφθονία θρεπτικών και την άνθηση της πρωτογενούς 

παραγωγής (Becerro and Turon 1992; reviewed in Coma et al. 2000). Αν και 

τα ενήλικα ασκίδια είναι εδραίοι οργανισμοί, όπως και οι αχινοί στα πρώτα 

στάδια της ζωής του εμφανίζονται με τη μορφή λαρβών οι οποίες διαθέτουν 

κολυμβητικές ικανότητες. Η διαφορά με τους αχινούς έγκειται στο γεγονός ότι 

στην προκειμένη περίπτωση οι λάρβες είναι λεκιθοτροφικές γεγονός που 

περιορίζει τη διάρκεια της παραπάνω μορφής κάτω από τις 12 ώρες. Το 

Microcosmus sabatieri απαντάται μέχρι βάθη 200 μέτρων περίπου.
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2. Υλικά και Μέθοδοι

2.1 Δειγματοληψία

Στην παρούσα εργασία αναλύθηκαν στοιχεία από αχινό (Paracentrotus 

lividus) και ασκίδια (Microcosmus sabatieri) τα οποία προήλθαν 

χρησιμοποιώντας τη μοριακή τεχνική των RAPD.

Η συλλογή των δειγμάτων έγινε από επαγγελματίες δύτες, όχι σε μεγάλη 

απόσταση από τη ξηρά. Οι περιοχές από τις οποίες έγιναν οι δειγματοληψίες 

είναι:

1. Παγασητικός Κόλπος

2. Αμβρακικός Κόλπος

3. Αστυπάλαια

4. Χαλκιδική

5. Άγιος Νικόλαος

6. Τρίκερι

7. Πλατανιάς

8. Μαλιακός

Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
20/04/2024 14:20:17 EEST - 3.145.67.158



55

Για τον αχινό (Paracentrotus lividus) συνολικά συλλέχθηκαν 185 άτομα. Στον 

Παγασητικό Κόλπο πραγματοποιήθηκε τον Οκτώβριο του 2005 και 

συλλέχθηκαν 74 άτομα. Στην Αστυπάλαια πραγματοποιήθηκαν δυο

δειγματοληψίες. Η πρώτη δειγματοληψία έγινε τον Ιούλιο του 2005 και 

συλλέχθηκαν 21 άτομα και η δεύτερη τον Ιούλιο του 2006 και συλλέχθηκαν 19 

άτομα. Η δειγματοληψία στην Χαλκιδική πραγματοποιήθηκε τον Νοέμβριο 

του 2005 με 32 άτομα και του Αμβρακικού Κόλπου τον ίδιο μήνα με 39 άτομα. 

Κατά την επεξεργασία με δείκτες RAPD παρατηρήθηκαν 8 γενετικοί τόποι.

Για τα ασκίδια (Microcosmus sabatieri) συνολικά συλλέχθηκαν 198 άτομα. 

Στον Άγιο Νικόλαο πραγματοποιήθηκε τον Οκτώβριο του 2005 και 

συλλέχθηκαν 20 άτομα. Στην Αστυπάλαια πραγματοποιήθηκαν δυο

δειγματοληψίες. Η πρώτη δειγματοληψία έγινε τον Ιούλιο του 2005 και 

συλλέχθηκαν 32 άτομα και η δεύτερη τον Ιούλιο του 2006 και συλλέχθηκαν 28 

άτομα. Η δειγματοληψία στον Πλατανιά πραγματοποιήθηκε τον Νοέμβριο του 

2005 με 61 άτομα και στο Τρίκερι με 28 άτομα. Στην δειγματοληψία στο 

Μαλιακό συλλέχθηκαν 29 άτομα. Κατά την επεξεργασία με δείκτες RAPD 

παρατηρήθηκαν 11 γενετικοί τόποι.

2.2 Παραδοχές στην επεξεργασία των δεδομένων

Για την επεξεργασία των δεδομένων έγιναν οι παρακάτω υποθέσεις:

1. Στο σκοράρισμα το 1 αναπαριστά παρουσία μπάντας στο gel της 

ηλεκτροφόρισης και το 0 απουσία μπάντας.

2. Σε όλους τους γενετικούς τόπους παρουσιάζεται κυριαρχία.

3. Όλοι οι γενετικοί τόποι μπορούν να έχουν μέχρι δύο αλληλόμορφα.
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4. Αλληλόμορφα από διαφορετικούς τόπους δεν εμφανίζονται στην ίδια 

θέση στο gel της ηλεκτροφόρησης.

5. Όλοι οι τόποι ακολουθούν τους μεντελικούς κανόνες κληρονομικότητας.

6. Οι πληθυσμοί βρίσκονται σε ισορροπία Hardy-Weinberg.

H τελευταία υπόθεση είναι απαραίτητη, καθώς δεν είναι δυνατή η διάκριση 

των ομοζύγωτων στο κυρίαρχο αλληλόμορφο από τα ετεροζύγωτα, σε 

στοιχεία που προέρχονται από την τεχνική των RAPD (Apte et al 2003).

2.3 Επεξεργασία δεδομένων

Για την επεξεργασία των δεδομένων χρησιμοποιήθηκαν τα παρακάτω 

λογισμικά:

2.3.1 GenAlEx

Αποτελεί add-in του Excel με δυνατότητες επεξεργασίας στοιχείων από 

codominant και dominant markers. Με το παραπάνω λογισμικό 

υπολογίστηκαν

• Oi συχνότητες των αλληλόμορφων σε κάθε γενετικό τόπο σε όλους 

τους πληθυσμούς και η αναμενόμενη ετεροζυγωτία για dominat 

markers.

• To ποσοστό των πολυμορφικών γενετικών τόπων

• ΣχεΕικόναμέσης αναμενόμενης ετεροζυγωτίας για dominant δείκτες.

• Πίνακες γενετικής απόστασης σε όλους τους πληθυσμούς για dominant 

δείκτες με βάση τη μέθοδο του Huff et al 1993.

O δείκτης γενετικής απόστασης D κατά Nei.
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• Πίνακες γενετικής απόστασης και γενετικής ομοιότητας για όλους τους 

πληθυσμούς με βάση το δείκτη D κατά Nei.

• AMOVA με βάση τις μεθόδους των Excoffier et al (1992). Από τις 

παραπάνω αναλύσεις υπολογίστηκε ο δείκτης Φρτ ο οποίος είναι ο 

αντίστοιχος του FSt για dominant markers. O δείκτης ΦΡΤ είναι 

χρήσιμος και για τη σύγκριση δεδομένων από codominant markers με 

dominant. Πρέπει να σημειωθεί ότι ο δείκτης ΦΡΤ υπολογίστηκε από 

τους πίνακες γενετικής απόστασης της μεθόδου των Huff et al (1993) 

καθώς η AMOVA χρειάζεται μετρήσεις απόστασης που βασίζονται 

στην Ευκλείδεια γεωμετρία (Peakall & Smouse 2005).

• Από το δείκτη ΦΡχ υπολογίστηκε η γονιδιακή ροή Nm σύμφωνα με τους 

Peakall & Smouse (2005).

2.3.2 TFPGA

Αποτελεί από ένα από τα συχνότερα χρησιμοποιούμενα λογισμικά για 

επεξεργασία δεδομένων από RAPD. Επίσης έχει τη δυνατότητα για 

επεξεργασία δεδομένων από codominant markers. Με το παραπάνω 

λογισμικό υπολογίστηκαν :

• Δείκτες ετεροζυγωτίας σε κάθε γενετικό τόπο και σε όλους τους 

πληθυσμούς. Το λογισμικό υπολογίζει ετεροζυγωτία, unbiased 

ετεροζυγωτία και direct count ετεροζυγωτία.

• Ποσοστά πολυμορφισμού.

• Υπολογισμός του δείκτη θ οποίος είναι αντίστοιχος του FSt για 

δεδομένα από dominant markers. Επίσης χρησιμοποιήθηκε και η 

τεχνική jackknifing για τον υπολογισμό της τυπικής απόκλισης και η
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τεχνική bootstrap (1000 replication) για να δώσει ανώτερο και 

κατώτερο επίπεδο της θ κάτω από επίπεδο σημαντικότητας 95%.

• Υπολογισμός των δεικτών γενετικής απόστασης κατά Nei (original και 

unbiased 1972,1978 αντίστοιχα) και κατά Rogers (modified από Wright 

1978).

• Κατασκευή δενδρογραμμάτων με τη μέθοδο UPGMA για τους 

παραπάνω δείκτες γενετικής απόστασης.

• Exact tests για έλεγχο της γενετικής διαφοροποίησης μεταξύ των υπό 

εξέταση πληθυσμών, χρησιμοποιώντας τις συχνότητες των 

αλληλόμορφων. Χρησιμοποιώντας το Fisher’s Combined Probability 

test δίνεται και η πιθανότητα Ρ της μηδενικής υπόθεσης (H0: οι 

πληθυσμοί δεν διαφέρουν) για κάθε γενετικό τόπο. Στα παραπάνω το 

demorization step ρυθμίστηκε στο 1000, number of batces στο 10 και 

permutation per batch στο 2000.

2.3.3 PopGene

Μπορεί να χρησιμοποιηθεί για απλοειδή ή διπλοειδή δεδομένα που 

προέρχονται από dominant ή codominant markers. Με το παραπάνω 

λογισμικό υπολογίστηκαν :

• Συχνότητες αλληλόμορφων για κάθε πληθυσμό σε όλους τους 

γενετικούς τόπους.

• Εντοπισμός γενετικών τόπων που εμφανίζουν πολυμορφισμό.

• Ο δείκτης h (gene diversity, Nei 1973) για κάθε γενετικό τόπο.

• Ο δείκτης I (Shannon Information Index, Lewontin 1972). Ο παραπάνω 

δείκτης είναι ιδιαίτερα χρήσιμος για συγκρίσεις δεδομένων RAPD με

Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
20/04/2024 14:20:17 EEST - 3.145.67.158



59

δεδομένα από codominant markers όπως π.χ αλλοένζυμα (Nguyen et 

al 2005).

• O δείκτης GST, o οποίος είναι αντίστοιχος του FST.

• H γονιδιακή ροή Nm από το δείκτη GST.

• Δείκτες γενετικής απόστασης (original και unbiased, Nei 1972,1978).

• Κατασκευή δενδρογραμμάτων με τη μέθοδο UPGMA για τους 

παραπάνω δείκτες γενετικής απόστασης.

• Homogeneity πληθυσμιακά τεστ.

2.3.4 Phylip

Από τα πλέον κοινώς χρησιμοποιούμενα λογισμικά στον εντοπισμό 

φυλογενετικών σχέσεων. Στην παρούσα εργασία χρησιμοποιήθηκε για την 

κατασκευή δενδρογραμμάτων και genetic distance matrix. Το παραπάνω 

λογισμικό αποτελείται από 30 διαφορετικά προγράμματα. Στην παρούσα 

εργασία χρησιμοποιήθηκαν τα παρακάτω προγράμματα:

• Neighbor για την κατασκευή δενδρογραμμάτων με τη μέθοδο UPGMA 

και Neighbor Joining.

2.3.5 Arlequin

Λογισμικό με μεγάλες δυνατότητες στην επεξεργασία δεδομένων κυρίως από 

codominant markers, καθώς περιέχει μεθόδους ανάλυσης δεδομένων που δεν 

συναντώνται σε άλλα λογισμικά. Καθώς το Arlequin σε αντίθεση με τα 

προηγούμενα λογισμικά δεν παρέχει δυνατότητα επεξεργασίας δεδομένων 

από RAPD τα πρωτογενή στοιχεία εισήχθησαν με τη μορφή συχνοτήτων. Στη 

συνέχεια πραγματοποιήθηκαν:
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• Neutrality tests (Ewens-Watterson homozygosity test, Ewens- 

Watterson-Slatkin exact test).

• Mantel test για την εύρεση συσχέτισης μεταξύ πινάκων γεωγραφικής 

απόστασης με πίνακες γενετικής απόστασης.

3. Αποτελέσματα

3.1 Αχινός (P a ra c e n tro tu s  liv id u s )

Όπως έχει αναφερθεί στα RAPD δεν είναι δυνατός ο απευθείας υπολογισμός 

της ετεροζυγωτίας για αυτό το λόγο ακολουθείται στους υπολογισμούς η 

μέθοδος των Lynch & Ritland (1999). O δείκτης p αναπαριστά την παρουσία 

μπάντας και ο δείκτης q την απουσία μπάντας, δηλαδή τους γενότυπους ΑΑ 

και αα αντίστοιχα όπου Α το κυρίαρχο αλληλόμορφο και α το υποτελές 

αλληλόμορφο. Στον Πίνακα 6 εμφανίζεται η αναμενόμενη ετεροζυγωτία (He) 

και οι συχνότητες των αλληλόμορφων στους υπό εξέταση γενετικούς τόπους 

όλων των πληθυσμών. Τα υψηλότερα επίπεδα πολυμορφισμού

παρατηρούνται στα δείγματα από την Αστυπάλαια και τον Αμβρακικό (Ρ 

100%) και τα χαμηλότερα στα δείγματα από τη Χαλκιδική (Ρ 25%) (Πίνακας 

7). Η μέση αναμενόμενη ετεροζυγωτία (He) παρουσιάζει διαφορά ανάλογα με 

το χρησιμοποιούμενο λογισμικό (Πίνακας 7, Εικόνα2). Τα αποτελέσματα από 

το λογισμικό GenAlEx δείχνουν ότι τα δείγματα του Παγασητικού έχουν He 

0,338±0,077, της Χαλκιδικής 0,12±0,079, της Αστυπάλαιας (2005) 

0,482±0,009, της Αστυπάλαιας (2006) 0,448±0,022 και του Αμβρακικού 

0,468±0,012. Στο TFPGA υπολογίστηκαν τρεις διαφορετικοί δείκτες
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ετεροζυγωτίας (Πίνακας 7). Κανένας από τους χρησιμοποιούμενους δείκτες 

δεν δίνει τα ίδια αποτελέσματα. Ωστόσο όλοι οι δείκτες δίνουν ότι ο 

πληθυσμός από τη Χαλκιδική έχει τα χαμηλότερα επίπεδα ετεροζυγωτίας. 

Επίσης όλοι οι δείκτες συμφωνούν ότι ο πληθυσμός από την Αστυπάλαια 

(2005) παρουσιάζει τα υψηλότερα επίπεδα ετεροζυγωτίας. Ο δείκτης direct 

count από το TFPGA δίνει ίδια ποσοστά ετεροζυγωτίας για τον πληθυσμό 

από την Αστυπάλαια (2005) και από τον Αμβρακικό. Στο PopGene 

υπολογίστηκαν επιπλέον το effective number αλληλόμορφα, ο δείκτης gene 

diversity (Nei 1973) και ο δείκτης Shannon για κάθε γενετικό τόπο ξεχωριστά 

και για όλους τους πληθυσμούς (Πίνακας 8,9,10,11,12) . O τελευταίος μπορεί 

να χρησιμοποιηθεί στη σύγκριση δεδομένων από codominant markers με 

δεδομένα από dominant markers.

Πίνακας 6. Συχνότητες αλληλόμορφων και αναμενόμενη ετεροζυγωτία (He). 
nnYn:GenAlEx.

Πληθυσμός Γενετικός N p q He
Τόπος

Locus2 21 0,465 0,535 0,498
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Locus3 21 0,564 0,436 0,492

Locus4 21 0,465 0,535 0,498

Locus5 21 0,383 0,617 0,473

Locus6 21 0,310 0,690 0,428

Locus7 21 0,465 0,535 0,498

Locus8 21 0,622 0,378 0,470

Αστυπάλαια
2006

Locusl 19 0,771 0,229 0,354

Locus2 19 0,676 0,324 0,438

Locus3 19 0,603 0,397 0,479

Locus4 19 0,603 0,397 0,479

Locus5 19 0,603 0,397 0,479

Locus6 19 0,487 0,513 0,500

Locus7 19 0,487 0,513 0,500

Locus8 19 0,771 0,229 0,354

Αστυπάλαια
2005

Locusl 39 0,547 0,453 0,496

Locus2 39 0,608 0,392 0,477

Locus3 39 0,608 0,392 0,477

Locus4 39 0,547 0,453 0,496

Locus5 39 0,576 0,424 0,488

Locus6 39 0,680 0,320 0,435

Locus7 39 0,608 0,392 0,477

Locus8 39 0,723 0,277 0,401

Πίνακας 7. Τιμές Μέσης Ετεροζυγωτίας (He) και ποσοστά πολυμορφισμού.
Πηγή GenAlEx, TFPGA,PopGene.

Π ληθυσμός Παγασητικός Αμβρακικός Χαλκιδική Αστυπάλαια
2006

Αστυπάλαια
2005

He (GenAlEx) 0,338 0,12 0,482 0,448 0,468

He (TFPGA) 0,341 0,128 0,511 0,483 0,476

He unbiased 
(TFPGA)

0,343 0,13 0,523 0,496 0,483

He direct count 
(TFPGA)

0,34 0,117 0,47 0,447 0,471

Πολυμορφισμός (%) 75,00 25,00 100,00 100,00 100,00
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Πίνακας 8. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Παγασητικού. Πηγή 

PopGene. * na = Παρατηρούμενος αριθμός αλληλόμορφων. * ne = Effective 

number αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene diversity. * I = 

Shannon's Information index (Lewontin 1972).

Γενετικός

Τόπος

n a * n e * h * I*

L o c u s l 2,000 1,4426 0,3068 0,4850

L o c u s 2 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000

L o c u s 3 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000

L o c u s 4 2,0000 1,6172 0,3817 0,5696

L o c u s 5 2,0000 1,5478 0,3539 0,5389

L o c u s 6 2,0000 1,1139 0,1023 0,2103

L o c u s 7 2,0000 1,1139 0,1023 0,2103

L o c u s 8 2,0000 1,5127 0,3389 0,5221

Μέσος 1,7500 1,2935 0,1982 0,3170

S . D 0,4629 0,2609 0,1632 0,2412

Πίνακας 9. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Χαλκιδικής. Πηγή PopGene. 

* na = Παρατηρούμενος αριθμός αλληλόμορφων. * ne = Effective number αλληλόμορφων 

(Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene diversity. * I = Shannon's Information index

(Lewontin 1972).

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς n a * n e * h * I*

Τ ό π ο ς

L o c u s 1 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000
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L o c u s 2 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 3 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 4 2,0000 1,8221 0,4512 0,6435
L o c u s 5 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 6 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 7 1,0000 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 8 2,0000 1,3581 0,2637 0,4334
Μέσος 1,2500 1,1475 0,0894 0,1346

S . D 0,4629 0,3000 0,1729 0,2555

Πίνακας 10. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Αμβρακικού. Πηγή 
PopGene. * na = Παρατηρούμενος αριθμός αλληλόμορφων. * ne = Effective number 
αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene diversity. * I = Shannon's 
Information index (Lewontin 1972).

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς

Τ ό π ο ς

n a * n e * h * I*

L o c u s l 2,0000 1,5694 0,3628 0,5489
L o c u s 2 2,0000 1,6897 0,4082 0,5983
L o c u s 3 2,0000 1,4459 0,3084 0,4869
L o c u s 4 2,0000 1,6897 0,4082 0,5983
L o c u s 5 2,0000 1,8927 0,4717 0,6645
L o c u s 6 2,0000 1,9955 0,4989 0,6920
L o c u s 7 2,0000 1,6897 0,4082 0,5983
L o c u s 8 2,0000 1,3243 0,2449 0,4101
Μ έ σ ο ς 2,0000 1,6621 0,3889 0,5747

S . D 0,0000 0,2191 0,0828 0,0918

Πίνακας 11. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Αστυπάλαιας (2006). 
Πηγή PopGene. * na = Παρατηρούμενος αριθμός αλληλόμορφων. * ne = Effective number 
αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene diversity. * I = Shannon's
Information index (Lewontin 1972).

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς

Τ ό π ο ς

n a * n e * h * I*

L o c u s 1 2,0000 1,1108 0,0997 0,2062
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L o c u s 2 2,0000 1,2321 0,1884 0,3365
L o c u s 3 2,0000 1,3623 0,2659 0,4362
L o c u s 4 2,0000 1,3623 0,2659 0,4362
L o c u s 5 2,0000 1,3623 0,2659 0,4362
L o c u s 6 2,0000 1,6335 0,3878 0,5763
L o c u s 7 2,0000 1,6335 0,3878 0,5763
L o c u s 8 2,0000 1,1108 0,0997 0,2062
Μέσος 2,0000 1,3509 0,2452 0,4013

S . D 0,0000 0,2034 0,1118 0,1441

Πίνακας 12. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Αστυπάλαιας (2005). 
Πηγή PopGene. * na = Παρατηρούμενος αριθμός αλληλόμορφων. * ne = Effective number 
αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene diversity. * I = Shannon's 
Information index (Lewontin 1972).

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς

Τ ό π ο ς

n a * n e * h * I*

L o c u s l 2,0000 1,4839 0,3261 0,5074
L o c u s 2 2,0000 1,3520 0,2604 0,4293
L o c u s 3 2,0000 1,3520 0,2604 0,4293
L o c u s 4 2,0000 1,4839 0,3261 0,5074
L o c u s 5 2,0000 1,4175 0,2945 0,4706
L o c u s 6 2,0000 1,2256 0,1841 0,3307
L o c u s 7 2,0000 1,3520 0,2604 0,4293
L o c u s 8 2,0000 1,1655 0,1420 0,2712
Μ έ σ ο ς 2,0000 1,3541 0,2567 0,4219

S . D 0,0000 0,1133 0,0650 0,0830

Από τα homogeneity test (Πίνακας 12) φαίνεται ότι οι μόνοι γενετικοί τόποι 

που δεν παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντική διαφορά μεταξύ των 

πληθυσμών είναι ο L4 (p«0,57) και ο L8 (p«0,2) σε επίπεδο σημαντικότητας

α=0,01.
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Πίνακας 13. Homegeneity Test. Πηγή PopGene.
Τόποι/Στατιστικά L 1 L 2 L 3 L 4 L 5 L 6 L 7 L 8

X 2 10,082 25,568 19,059 2,892099 13,439 35,315 17,745 5,566

D f 4 4 4 4 4 4 4 4
P 0,039 0,0 0,001 0,576042 0,009 0,0 0,001 0,234

G 2 15,013 27,788 23,593 2,924974 18,51 31,037 19,268 6,049

D f 4 4 4 4 4 4 4 4
P 0,005 0,0 0,0 0,57 0,001 0,0 0,001 0,196

Με το TFPGA πραγματοποιήθηκαν exact tests για έλεγχο της γενετικής 

διαφοροποίησης μεταξύ των υπό εξέταση πληθυσμών, χρησιμοποιώντας τις 

συχνότητες των αλληλόμορφων (Πίνακας 14). Exact tests (Raymond and 

Rousset 1995). Dememorization steps: 1000, batches: 10, permutations per 

batch: 2000. Τα αποτελέσματα είναι συγκεντρωτικά ως προς τον κάθε 

γενετικό τόπο για όλους τους πληθυσμούς. Οι πληθυσμοί Αστυπάλαια 2005 

και Αστυπάλαια 2006 δεν παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντικές διαφορές 

μεταξύ τους. Επίσης οι πληθυσμοί Αστυπάλαια 2005 και Χαλκιδική καθώς και 

οι Αστυπάλαια 2006 και Χαλκιδική δεν παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντικές 

διαφορές σε επίπεδο σημαντικότητας α=0,01.

Πίνακας 14. Τιμές P από Exact test. Πηγή TFPGA
Παγασητικός Χαλκιδική Αμβρακικός Αστυπάλαια

20 0 6

Αστυπάλαια
20 0 5

***** Παγασητικός
0,0143 ***** Χαλκιδική
0,0000 0,0000 ***** Αμβρακικός
0,0005 0,0001 0,4643 ***** Αστυπάλαια

2006
0,0006 0,0001 0,0854 0,9344 ***** Αστυπάλαια
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2005

Μ ε  το  λ ο γ ισ μ ικ ό  A r le q u in  3 .11  έ γ ιν α ν  n e u tra l i ty  te s t,  γ ια  ν α  δ ια π ισ τ ω θ ε ί α ν  ο ι 

υ π ό  ε ξ έ τ α σ η  π λ η θ υ σ μ ο ί β ρ ίσ κ ο ν τ α ι κ ά τ ω  α π ό  τ η ν  ε π ίδ ρ α σ η  τ η ς  φ υ σ ικ ή ς  

ε π ιλ ο γ ή ς . Π ιο  σ υ γ κ ε κ ρ ιμ έ ν α  έ γ ιν α ν  τα  τ ε σ τ  E w e n s -W a tte rso n  h o m ozyg o s ity  

κ α ι E w e ns -W a tte rson -S la tk in  exact. Π ρ έ π ε ι ν α  σ η μ ε ιω θ ε ί ό τ ι τα  δ ε δ ο μ έ ν α  

ε ισ ή χ θ η σ α ν  μ ε  τη  μ ο ρ φ ή  σ υ χ ν ο τ ή τ ω ν  γ ια  κ ά θ ε  α π λ ό τ υ π ο  κ α θ ώ ς  το  A r le q u in  

δ ε ν  έχ ε ι τη  δ υ ν α τ ό τ η τ α  ε π ε ξ ε ρ γ α σ ία ς  δ ε δ ο μ έ ν ω ν  τα  ο π ο ία  π ρ ο έ ρ χ ο ν τ α ι α π ό  

d o m in a n t  m a rk e rs  ό π ω ς  τα  R A P D . Σ τα  π α ρ α π ά ν ω  τ ε σ τ  η μ η δ ε ν ικ ή  υ π ό θ ε σ η  

θ ε ω ρ ε ί ό τ ι σ τ ο υ ς  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  δ ε ν  α σ κ ε ίτ α ι ε ξ ε λ ικ τ ικ ή  π ίε σ η . Σ τ ο ν  Π ίν α κ α  15  

δ ίν ο ν τ α ι ο ι τ ιμ έ ς  τ η ς  π ιθ α ν ό τ η τ α ς  p  γ ια  τ ο ν  κ ά θ ε  π λ η θ υ σ μ ό  κ α ι γ ια  τα  δ ύ ο  

τ ε σ τ . Κ ά τ ω  α π ό  ε π ίπ ε δ ο  σ η μ α ν τ ικ ό τ η τ α ς  α = 0 ,0 1  π α ρ α τ η ρ ο ύ ν τ α ι σ τ α τ ισ τ ικ ώ ς  

σ η μ α ν τ ικ έ ς  δ ια φ ο ρ έ ς  μ ό ν ο  γ ια  τ ο ν  π λ η θ υ σ μ ό  το υ  Π α γ α σ η τ ικ ο ύ  γ ια  τ η ν  p  π ο υ  

δ ίν ε ι το  τ ε σ τ  το υ  S la tk in  (p < < 0 ,0 1 ) .  Ω σ τ ό σ ο  σ τ ο  α ν τ ίσ τ ο ιχ ο  τ ε σ τ  το υ  

W a t te r s o n  δ ε ν  π α ρ α τ η ρ ο ύ ν τ α ι σ τ α τ ισ τ ικ ώ ς  σ η μ α ν τ ικ έ ς  δ ια φ ο ρ έ ς  (p > 0 ,0 1 ) .

Π ίν α κ α ς  15. N e u tra l i ty  te s t . Πηγή Arlequin 3.11. *** στατιστικώς σημαντικές διαφορές

Παγαστητικός Χαλκιδική Αμβρακικός Αστυπάλαια
2005

Αστυπάλαια
2006

W a t t e r s o n  p -  
v a lu e

0,049 1,00 0,11 0,987 0,783

S l a t k i n 's  
e x a c t  p - v a l u e

0,003 0,999 0,113 0,987 0,588

H A M O V A  π ο υ  ε κ τ ε λ έ σ τ η κ ε  α π ό  το  λ ο γ ισ μ ικ ό  G e n A lE x  (Π ίν α κ α ς  1 6 )  έ δ ε ιξ ε  

ό τ ι το  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ ο  π ο σ ο σ τ ό  το υ  γ ε ν ε τ ικ ο ύ  π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  ο φ ε ίλ ε τ α ι σ ε  

δ ια φ ο ρ έ ς  μ έ σ α  σ τ ο υ ς  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  (9 2 % )  κ α ι κ α τ ό π ιν  σ ε  δ ια φ ο ρ έ ς  μ ε τα ξ ύ  

π λ η θ υ σ μ ώ ν  π ο υ  α ν ή κ ο υ ν  σ ε  μ ια  π ε ρ ιο χ ή  (4 % )  κ α ι σ ε  σ ε  δ ια φ ο ρ έ ς  μ ε τ α ξ ύ  

π ε ρ ιο χ ώ ν  (4 % ). Ο ι τ ιμ έ ς  το υ  σ υ ν τ ε λ ε σ τ ή  Φ ΡΤ π α ρ ο υ σ ιά ζ ο ν τ α ι σ ε  μ ο ρ φ ή  

π ίν α κ α  δ υ α δ ικ ή ς  α ν τ ισ τ ο ίχ η σ η ς  (Π ίν α κ α ς  1 6 ). Α π ό  τ ις  π α ρ α π ά ν ω  τ ιμ έ ς
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φαίνεται ότι τα δείγματα από Αστυπάλαια 2006 και Αστυπάλαια 2005 δεν 

παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντική διαφορά για το δείκτη ΦΡΤ (p=0,402). 

Για όλα τα υπόλοιπα δείγματα προκύπτουν στατιστικώς σημαντικές διαφορές 

ως προς το δείκτη ΦΡΤ σε επίπεδο σημαντικότητας α=0,01. Οι μεγαλύτερες 

τιμές για τον συντελεστή ΦΡχ παρατηρήθηκαν μεταξύ Παγασητικού και 

Αμβρακικού (0,141) και μεταξύ Χαλκιδικής και Αμβρακικού (0,246). Από το 

μενού F-Statistics του προγράμματος TFPGA υπολογίστηκε, θεωρώντας ότι 

οι πληθυσμοί βρίσκονται σε ισορροπία Hardy-Weinberg, ο μέσος συντελεστής 

θ για όλους τους πληθυσμούς ο οποίος βρέθηκε ίσος με 0,17. Με την τεχνική 

jackknifing υπολογίστηκε η μέση τιμή του θ=0,168±0,0436 με επίπεδο 

σημαντικότητας 95%. Από τον συντελεστή ΦΡχ υπολογίστηκε η γονιδιακή ροή 

(Nm) (Πίνακας 17). Με εξαίρεση ^ n  ευνόητη ροή που παρατηρείται μεταξύ 

των πληθυσμών της Αστυπάλαιας (2005 και 2006) η μεγαλύτερη γονιδιακή 

ροή μεταξύ Παγασητικού και Αστυπάλαιας 2005. Η μικρότερη γονιδιακή ροή 

παρατηρείται μεταξύ Χαλκιδικής και Αμβρακικού (Nm=0,767).

Πίνακας 16. Αποτελέσματα AMOVA. Πηγή GenAlEx.

Source df SS MS Est.
Var.

% Stat Value Prob

AmongRegions 2 9,048 4,524 0,042 4% Φετ 0,043 0,001

Among 2 4,235 2,118 0,038 4% Φετ 0,040 0,005
Pops/Regions
Within Pops 180 161,463 0,897 0,897 92% Φρτ 0,082 0,001

Πίνακας 17. Τιμές του δείκτη ΦΡχ (κάτω από τη διαγώνιο) και των 

αντίστοιχων πιθανοτήτων Ρ (τιμές πάνω από τη διαγώνιο, οι τιμές βασίστηκαν 

σε permutation τιμής 999 ). Πηγή GenAlEx.

Παγασητικός 0,000 0,008 0,001 0,009 0,025
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Χαλκιδική 0,053 0,000 0,001 0,002 0,001
Αμβρακικός 0,141 0,246 0,000 0,206 0,020
Αστυπάλαια

2006
0,070 0,138 0,019 0,000 0,402

Αστυπάλαια
2005

0,027 0,085 0,052 0,000 0,000

Πίνακας 18. Γονιδιακή ροή (Nm) μεταξύ πληθυσμών. Πηγή GenAlEx.

Παγασητικός 0,000
Χαλκιδική 4,471 0,000

Αμβρακικός 1,529 0,767 0,000
Αστυπάλαια 3,329 1,565 12,781 0,000

2006
Αστυπάλαια 8,953 2,687 4,596 0,000

2005

Με το λογισμικό PopGene υπολογίστηκε στο σύνολο των πληθυσμών για τον 

κάθε γενετικό τόπο ο δείκτης Gst=0,089, ο οποίος είναι αντίστοιχος με τον Fst 

και στη συνέχεια η γονιδιακή ροή Nm=5,13 (Πίνακας 18). O γενετικός τόπος 

L4 παρουσιάζει τη μεγαλύτερη γονιδιακή ροή (22,238) και ο γενετικός τόπος 

L6 τη μικρότερη γονιδιακή ροή (1,9695).

Πίνακας 19. Γονιδιακή ροή στον κάθε γενετικό τόπο. Πηγή PopGene. 
* Nm = υπολογισμός γονιδιακής ροής από Gst. Nm = 0.5(1 - Gst)/Gst

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς

Τ ό π ο ς

Μ έ γ ε θ ο ς

Δ ε ί γ μ α τ ο ς

H t H s G s t N m *

L 1 1 8 5 0 ,2 3 6 5 0 ,2 1 9 1 0 ,0 7 3 5 6 ,2 9 9 6

L 2 1 8 5 0 ,1 9 4 2 0 ,1 7 1 4 0 ,1 1 7 4 3 ,7 5 7 3
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L 3 185 0,1807 0,1669 0,0762 6,0596
L 4 185 0,3748 0,3666 0,0220 22,2380
L 5 185 0,3073 0,2772 0,0980 4,6028
L 6 185 0,2942 0,2346 0,2025 1,9695
L 7 185 0,2569 0,2317 0,0980 4,6024
L 8 185 0,2247 0,2178 0,0304 15,9382

Μέσος 0,2587 0,2357 0,0889 5,1263
S t .  D e v 0,0041 0,0040

Οι δείκτες γενετικής απόστασης και γενετικής ομοιότητας (Nei 1972) που 

υπολογίστηκαν από το GenAlex παρουσιάζονται στον Πίνακα 19 . Ο δείκτης

γενετικής ομοιότητας υπολογίζεται από τη σχέση 1=-=*=, όπου:
y'Jx Jy

Jxy— PixPiy

Jx=^=1 v l

Jy=Zf=i p fy όπσυ pix Kaipiy οι συχνότητες του i αλληλόμορφου στους

πληθυσμούς χ και y αντίστοιχα. Για πολλαπλούς γενετικούς τόπους 

αθροίζονται τα αποτελέσματα από τον κάθε γενετικό τόπο και στη συνέχεια το 

προκύπτων άθροισμα διαιρείται με το συνολικό αριθμό των γενετικών τόπων. 

Στη συνέχεια ο δείκτης γενετικής απόστασης υπολογίζεται από τη σχέση: 

D=-ln(I).

Οι μεγαλύτερες γενετικές αποστάσεις (D, Nei 1972) παρατηρούνται μεταξύ 

Παγασητικού και Αστυπάλαιας 2005 (D=0,061) και μεταξύ Χαλκιδικής και 

Αστυπάλαιας 2005 (D=0,09). H μικρότερη γενετική απόσταση παρατηρείται 

μεταξύ των δειγμάτων από την Αστυπάλαια 2006 και του Αμβρακικού 

(D=0,011) (Πίνακας 20).
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Οι τιμές για τη γενετική απόσταση των πληθυσμών (Πίνακας 21 Nei, 1972) 

που δίνονται από το TFPGA διαφέρουν από αυτές που δίνει το GenAlEx. 

Ωστόσο και στις δύο περιπτώσεις τα δείγματα που παρουσίασαν μεταξύ τους 

τη μεγαλύτερη γενετική απόσταση ήταν αυτά της Χαλκιδικής με την 

Αστυπάλαια (2005) σε σχέση με την γενετική απόσταση άλλων πληθυσμών. 

Με το TFPGA υπολογίστηκαν επίσης και ο δείκτης γενετικής απόστασης 

unbiased (Πίνακας 22, Εικόνα 4 Nei 1978), ο δείκτης γενετικής απόστασης 

κατά Rogers (Πίνακας 23, Εικόνα 5, Rogers1972) και ο τροποποιημένος 

δείκτης του τελευταίου κατά Wright (Πίνακας 24, Εικόνα 6, Wright 1978). Με 

το λογισμικό phylip 3.67 σχεδιάστηκε το δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης 

(Εικόνα 7) χρησιμοποιώντας τον αλγόριθμο Neighbour joining.

Πίνακας 20. Γενετική απόσταση πληθυσμών σύμφωνα με το δείκτη D (Nei 

1972). Πηγή GenAlEx.

Παγασητικός
Χαλκιδική

0,000
0,014 0,000

Αμβρακικός 0,061 0,090 0,000
Αστυπάλαια

2006
0,030 0,033 0,029 0,000

Αστυπάλαια
2005

0,013 0,023 0,038 0,011
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Πίνακας 21. Γενετική Απόσταση (Nei 1972). Πηγή TFPGA.
Παγασητικός Χαλκιδική Αμβρακικός Αστυπάλαια

20 0 6

Αστυπάλαια
20 0 5

***** Παγασητικός

0,0838 ***** Χαλκιδική
0,1914 0,3937 ***** Αμβρακικός
0,1134 0,1902 0,0557 ***** Αστυπάλαια

2006
0,0791 0,1657 0,0615 0,0266 ***** Αστυπάλαια

2005

Πίνακας 22. Γενετική απόσταση unbiased (Nei 1978). Πηγή TFPGA.
Παγασητικός Χαλκιδική Αμβρακικός Αστυπάλαια

20 0 6

Αστυπάλαια
20 0 5

***** Παγασητικός

0,0808 ***** Χαλκιδική
0,1767 0,3797 ***** Αμβρακικός
0,0989 0,1763 0,0301 ***** Αστυπάλαια

2006
0,0714 0,1586 0,0427 0,0079 ***** Αστυπάλαια

2005

Πίνακας 23. Γενετική απόσταση Rogers (1972). Πηγή TFPGA
Παγασητικός Χαλκιδική Αμβρακικός Αστυπάλαια

20 0 6

Αστυπάλαια
20 0 5

***** Παγασητικός

0,1928 ***** Χαλκιδική
0,2628 0,4295 ***** Αμβρακικός
0,2372 0,3491 0,1492 ***** Αστυπάλαια

2006
0,1689 0,3319 0,1445 0,0906 ***** Αστυπάλαια

2005
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Πίνακας
T F P G A .

24. Γενετική απόσταση Rogers modification (Wright 1978). Π η γ ή

Π α γ α σ η τ ι κ ό ς Χ α λ κ ι δ ι κ ή Α μ β ρ α κ ι κ ό ς Α σ τ υ π ά λ α ι α

20 0 6

Α σ τ υ π ά λ α ι α

20 0 5
* * * * * Π α γ α σ η τ ικ ό ς

0 ,2 6 1 4 * * * * * Χ α λ κ ιδ ικ ή

0 ,3 2 4 4 0 ,4 8 9 9 * * * * * Α μ β ρ α κ ικ ό ς

0 ,2 5 8 7 0 ,3 7 3 2 0 ,1 6 5 7 * * * * * Α σ τ υ π ά λ α ι α

2 0 0 6

0 ,2 2 0 4 0 ,3 5 3 9 0 ,1 7 4 6 0 ,1 1 7 0 * * * * * Α σ τ υ π ά λ α ι α

2 0 0 5

Ε ι κ ό ν α  3 . Δ ε ν δ ρ ό γ ρ α μ μ α  γενετικής α π ό σ τ α σ η ς  (N e i 1 9 7 2 )  με τ ο ν  α λ γ ό ρ ιθ μ ο  U P G M A .  Π η γ ή  

T F P G A .
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Ε ι κ ό ν α  4 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης του δείκτη unbiased (Nei 1978) με τον 
αλγόριθμο UPGMA. Πηγή TFPGA.

3,000 225,000 15,000 75,000 0,000

------------------------------  4 Αστυπώλαια 200S

------------------------------  5 Αστυπώλαια 2005

_______________________________  3 Αμ β ρ α κ ικΰ ς

________________________________________  Ί Παγασητικός

______________________________________ 2 Χαλκιδική

Ε ι κ ό ν α  5 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης του δείκτη Rogers (Rogers 1972) με τον 
αλγόριθμο UPGMA.
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4 ,0 0 0  3 ,0 0 0  2 ,0 0 0  1 ,0 0 0  0 ,0 0 0

----------------------------------  4  Α σ τυ π ά λ α ια  2006

----------------------------------  5 Α σ τυ π ά λ α ια  2005

______________________  3 Αμβρακικΰς

___________________________________ 1 Παγασητικός

_____________________________  2 Χαλκιδική

Ε ι κ ό ν α  6 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης του δείκτη Rogers modified (Wright 1978) με 
τον αλγόριθμο UPGMA.
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Xalkidiki

Pagasitiko

Amvrakikos

Astyp2005

Astyp2006

Ε ι κ ό ν α  7 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης (Nei 1972) με τον αλγόριθμο Neighbour 
joining. Πηγή Phylip 3.67.

Τα Mantel test από το Arlequin δεν έδειξαν συσχέτιση μεταξύ γεωγραφικής 

και γενετικής απόστασης (r2=0,3, p=0,17).
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3.2 Άσκίδια (M ic ro c o s m u s  sab atie ri)

Στα RAPD δεν είναι δυνατός ο απευθείας υπολογισμός της ετεροζυγωτίας 

για αυτό το λόγο ακολουθείται στους υπολογισμούς η μέθοδος των Lynch 

&Ritland (1999). O δείκτης p αναπαριστά την παρουσία μπάντας και ο δείκτης 

q την απουσία μπάντας, δηλαδή τους γενότυπους ΑΑ και αα αντίστοιχα όπου 

Α το κυρίαρχο αλληλόμορφο και α το υποτελές αλληλόμορφο. Στον Πίνακα 25 

εμφανίζεται η αναμενόμενη ετεροζυγωτία (He) και οι συχνότητες των 

αλληλόμορφων στους υπό εξέταση γενετικούς τόπους όλων των πληθυσμών. 

Τα υψηλότερα επίπεδα πολυμορφισμού παρατηρούνται στα δείγματα από τον 

Πλατανιά (90,91%) και στη συνέχεια στα δείγματα από τον Αγ. Νικόλαο (Ρ 

60,64%) και τα χαμηλότερα στα δείγματα από το Μαλιακό (Ρ 27,27%) 

(Πίνακας 24). Η μέση αναμενόμενη ετεροζυγωτία (He) παρουσιάζει διαφορά 

ανάλογα με το χρησιμοποιούμενο λογισμικό (Πίνακας 26, Εικόνα 8). Τα 

αποτελέσματα από το λογισμικό GenAlEx δείχνουν ότι τα δείγματα της 

Αστυπάλαιας (2005) έχουν He 0,241, της Αστυπάλαιας (2006) 0,241, το 

Τρίκερι 0,163, του Μαλιακού 0,107, του Αγ. Νικολάου 0,295 και του Πλατανιά 

0,424. Στο TFPGA υπολογίστηκαν τρεις διαφορετικοί δείκτες ετεροζυγωτίας 

(Πίνακας 27). Όλοι οι δείκτες δίνουν ότι ο πληθυσμός από το Μαλιακό έχει τα 

χαμηλότερα επίπεδα ετεροζυγωτίας. Επίσης όλοι οι δείκτες συμφωνούν ότι ο 

πληθυσμός από τον Πλατανιά παρουσιάζει τα υψηλότερα επίπεδα 

ετεροζυγωτίας. Οι πληθυσμοί από την Αστυπάλαια εμφανίζουν τις ίδιες τιμές 

μεταξύ τους ανεξαρτήτως χρησιμοποιούμενου δείκτη ετεροζυγωτίας. Στο 

PopGene υπολογίστηκαν επιπλέον το effective number αλληλόμορφα, ο 

δείκτης gene diversity (Nei 1973) και ο δείκτης Shannon για κάθε γενετικό 

τόπο ξεχωριστά και για όλους τους πληθυσμούς (Πίνακας 27,28,29,30,31) . O
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τελευταίος μπορεί να χρησιμοποιηθεί στη σύγκριση δεδομένων από 

codominant markers με δεδομένα από dominant markers.

Πίνακας 25. Συχνότητες αλληλόμορφων και αναμενόμενη ετεροζυγωτία

(He).nnYn GenAlEx.
Πληθυσμός Locus N Band

Freq.
p q He

Αστυπάλαια 2005 Locusl 32 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus2 32 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus3 32 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus4 32 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus5 32 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus6 32 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus7 32 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus8 32 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus9 32 0,500 0,293 0,707 0,414
Locus10 32 0,750 0,500 0,500 0,500
Locusll 32 0,250 0,134 0,866 0,232

Αστυπάλαια 2006 Locusl 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus2 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus3 28 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus4 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus5 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus6 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus7 28 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus8 28 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus9 28 0,500 0,293 0,707 0,414
Locus10 28 0,750 0,500 0,500 0,500
Locusll 28 0,250 0,134 0,866 0,232

Τρΐκερι Locusl 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus2 28 0,000 0,000 1,000 0,000
Locus3 28 0,000 0,000 1,000 0,000
Locus4 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus5 28 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus6 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus7 28 0,500 0,293 0,707 0,414
Locus8 28 0,500 0,293 0,707 0,414
Locus9 28 0,250 0,134 0,866 0,232
Locusl0 28 1,000 1,000 0,000 0,000
Locusll 28 0,250 0,134 0,866 0,232

Πλατανιάς Locusl 29 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus2 29 0,000 0,000 1,000 0,000
Locus3 29 0,000 0,000 1,000 0,000
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Locus4 29 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus5 29 0,517 0,305 0,695 0,424
Locus6 29 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus7 29 0,724 0,475 0,525 0,499
Locus8 29 0,276 0,149 0,851 0,254
Locus9 29 0,000 0,000 1,000 0,000
LocuslO 29 1,000 1,000 0,000 0,000
Locusll 29 0,000 0,000 1,000 0,000

Ay. Νικόλαος Locusl 20 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus2 20 0,500 0,293 0,707 0,414
Locus3 20 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus4 20 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus5 20 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus6 20 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus7 20 0,500 0,293 0,707 0,414
Locus8 20 0,750 0,500 0,500 0,500
Locus9 20 1,000 1,000 0,000 0,000
LocuslO 20 0,500 0,293 0,707 0,414
Locusll 20 1,000 1,000 0,000 0,000

Πλατανιάς Locusl 61 1,000 1,000 0,000 0,000
Locus2 61 0,803 0,556 0,444 0,494
Locus3 61 0,803 0,556 0,444 0,494
Locus4 61 0,803 0,556 0,444 0,494
Locus5 61 0,803 0,556 0,444 0,494
Locus6 61 0,607 0,373 0,627 0,468
Locus7 61 0,902 0,686 0,314 0,431
Locus8 61 0,902 0,686 0,314 0,431
Locus9 61 0,590 0,360 0,640 0,461
LocuslO 61 0,803 0,556 0,444 0,494
Locusll 61 0,492 0,287 0,713 0,409
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Πίνακας 26. Τιμές Μέσης Ετεροζυγωτίας (He) και ποσοστά πολυμορφισμού.
Πηγή GenAlEx, TFPGA, PogGenene.
Πληθυσμός Αστυπάλαια

20 0 5

Αστυπάλαια

2 0 0 6

Τρίκερι Πλατανιάς Αγ .

Νικόλαος

Μαλιακός

He (GenAlEx) 0,241 0,241 0,163 0,107 0,295 0,424
He (TFPGA) 0,242 0,242 0,166 0,111 0,296 0,426
He unbiased 0,246 0,246 0,169 0,113 0,304 0,43
(TFPGA)

He direct count 0,239 0,239 0,162 0,103 0,291 0,425
(TFPGA)

Πολυμορφισμός 54,55 54,55 45,45 27,27 63,64 90,91
(%)

Ε ι κ ό ν α  8 . Μέση αναμενόμενη ετεροζυγωτία (He)
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Πίνακας 27. Δ ε ίκ τ ε ς  Π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  α π ό  π λ η θ υ σ μ ό  Α σ τ υ π ά λ α ια ς

(2 0 0 5 ,2 0 0 6 ) .  Πηγή PopGene. *ne = Effective number αλληλόμορφων (Kimura and Crow

1964). * h = Nei's (1973) gene diversity. * I = Shannon's Information index (Lewontin 1972).
Γ ε ν ε τ ι κ ό ς  Τ ό π ο ς n e * h * I*

L o c u s l 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 2 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 3 1,6 0,3750 0,5623
L o c u s 4 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 5 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 6 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 7 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 8 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 9 2,0000 0,5000 0,6931

L o c u s 1 0 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s l l 1,6000 0,3750 0,5623

Μ έ σ ο ς 1,3636 0,2159 0,3186
S . D 0,3668 0,2098 0,3074

Πίνακας 28. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Τρίκερι. Πηγή PopGene. * 
ne = Effective number αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene 
diversity. * I = Shannon's Information index (Lewontin 1972).

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς  T ό π o ς n e * h * I*

L o c u s 1 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 2 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 3 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 4 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 5 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 6 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 7 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 8 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 9 2,0000 0,5000 0,6931

L o c u s 1 0 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 1 1 1,6000 0,3750 0,5623

Μ έ σ ο ς 1,3636 0,2159 0,3186
S . D 0,3668 0,2098 0,3074
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Πίνακας 29. Δ ε ίκ τ ε ς  Π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  α π ό  π λ η θ υ σ μ ό  Μ α λ ια κ ο ύ . Πηγή PopGene.

* ne = Effective number αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene

diversity. * I = Shannon's Information index (Lewontin 1972).
Γ ε ν ε τ ι κ ό ς  Τ ό π ο ς n e * h * I*

L o c u s l 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 2 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 3 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 4 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 5 1,9976 0,4994 0,6926
L o c u s 6 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 7 1,6653 0,3995 0,5890
L o c u s 8 1,6653 0,3995 0,5890
L o c u s 9 1,0000 0,0000 0,0000

L o c u s 1 0 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s l l 1,0000 0,0000 0,0000

Μ έ σ ο ς 1,2117 0,1180 0,1701
S . D 0,3725 0,2038 0,2925

Πίνακας 30. Δείκτες Πολυμορφισμού από πληθυσμό Αγ. Νικόλαος. Πηγή 
PopGene. * ne = Effective number αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's 
(1973) gene diversity. * I = Shannon's Information index (Lewontin 1972).

Γ ε ν ε τ ι κ ό ς  T ό π o ς n e * h * I*

L o c u s 1 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 2 2,0000 0,5000 0,6931
L o c u s 3 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 4 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 5 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 6 1,0000 0,0000 0,0000
L o c u s 7 2,0000 0,5000 0,6931
L o c u s 8 1,6000 0,3750 0,5623
L o c u s 9 1,0000 0,0000 0,0000

L o c u s 1 0 2,0000 0,5000 0,6931
L o c u s 1 1 1,0000 0,0000 0,0000

Μ έ σ ο ς 1,4909 0,2727 0,3935
S . D 0,4230 0,2223 0,3167
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Πίνακας 31. Δ ε ίκ τ ε ς  Π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  α π ό  π λ η θ υ σ μ ό  Π λ α τ α ν ιά . Πηγή PopGene.

* ne = Effective number αλληλόμορφων (Kimura and Crow 1964). * h = Nei's (1973) gene

diversity. * I = Shannon's Information index (Lewontin 1972).
Γ ε ν ε τ ι κ ό ς  Τ ό π ο ς n e * h * I*

L o c u s l 1,0518 0,0492 0,1178
L o c u s 2 1,9216 0,4796 0,6726
L o c u s 3 1,9551 0,4885 0,6816
L o c u s 4 1,1862 0,1570 0,2928
L o c u s 5 1,4496 0,3102 0,4890
L o c u s 6 1,2707 0,2130 0,3693
L o c u s 7 1,6449 0,3921 0,5809
L o c u s 8 1,7432 0,4263 0,6176
L o c u s 9 1,9927 0,4982 0,6913

L o c u s 1 0 1,4366 0,3039 0,4817
L o c u s l l 1,8615 0,4628 0,6555

Μ έ σ ο ς 1,5922 0,3437 0,5137
S . D 0,3322 0,1510 0,1866

Από τα homogeneity test (Πίνακας 32) φαίνεται όλοι οι γενετικοί τόποι 

παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντικές διαφορές μεταξύ τους στο σύνολο των 

πληθυσμών σε επίπεδο σημαντικότητας α=0,01.
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Πίνακας 32. Homegeneity Test. Πηγή PopGene

Τόποι/Στατιστικά L 1 L 2 L 3 L 4 L 5 L 6 L 7 L 8 L 9 L 1 0 L 1 1

X 2 45,653 136,951 112,479 27,407 31,12 61,336 22,243 42,24 57,467 27,618 60,812

d f 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5
p 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000

G 2 24,168 178,133 141,953 32,985 38,999 64,484 22,647 42,382 76,521 35,037 76,052
d f 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5
p 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
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Με το TFPGA πραγματοποιήθηκαν exact tests (Dememorization steps: 1000, 

batches: 10, permutations per batch: 2000) για έλεγχο της γενετικής 

διαφοροποίησης μεταξύ των υπό εξέταση πληθυσμών, χρησιμοποιώντας τις 

συχνότητες των αλληλόμορφων (Πίνακας 33). Τα αποτελέσματα είναι 

συγκεντρωτικά ως προς τον κάθε γενετικό τόπο για όλους τους πληθυσμούς. 

Οι μόνοι πληθυσμοί για τους οποίους ισχύει η μηδενική υπόθεση, δηλαδή δεν 

παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντικές διαφορές μεταξύ τους είναι αυτοί που 

προέρχονται από τα δείγματα Αστυπάλαια 2005 και 2006. Για όλους τους 

υπόλοιπους πληθυσμούς παρατηρούνται στατιστικώς σημαντικές διαφορές σε 

επίπεδοσημαντικότητας α=0,01.

Πίνακας 33. Τιμές P από Exact test. Πηγή TFPGA.

Αστυπάλαια
2005

Αστυπάλαια
2006

Τρΐκερι Πλατανιάς Αγ. Μαλιακός
Νικόλαος

Αστυπάλαια
2005

* * * * *

Αστυπάλαια
2006

1,0000 * * * * *

Τρΐκερι 0,0000 0,0000 * * * * *

Πλατανιάς 0,0000 0,0000 0,0351 * * * * *

Αγ. Νικόλαος 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 * * * * *

Μαλιακός 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 *****

Με το λογισμικό Arlequin 3.11 έγιναν neutrality test, για να διαπιστωθεί αν οι 

υπό εξέταση πληθυσμοί βρίσκονται κάτω από την επίδραση της φυσικής 

επιλογής. Πιο συγκεκριμένα έγιναν τα τεστ Ewens-Watterson homozygosity 

και Ewens-Watterson-Slatkin exact. Στα παραπάνω τεστ η μηδενική υπόθεση 

θεωρεί ότι στους πληθυσμούς δεν ασκείται εξελικτική πίεση. Στον Πίνακα 34 

δίνονται οι τιμές της πιθανότητας p για τον κάθε πληθυσμό και για τα δύο τεστ. 

Κάτω από επίπεδο σημαντικότητας α=0,01 δεν παρατηρούνται στατιστικώς
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σημαντικές διαφορές σε όλους τους πληθυσμούς εκτός από τους πληθυσμούς 

στην Αστυπάλαια 2005 και Αστυπάλαια 2006. Στους υπόλοιπους 

πληθυσμούς δηλαδή Τρίκερι, Πλατανιά, Άγιο Νικόλαο και Μαλιακό 

απορρίπτεται η μηδενική υπόθεση και βγαίνει το συμπέρασμα ότι στους 

παραπάνω πληθυσμούς επιδρά η φυσική επιλογή.

Πίνακας 34. Neutrality test. Πηγή Arlequin 3.11
Α σ τ υ π ά λ α ι α Α σ τ υ π ά λ α ι α Τ ρ ίκ ε ρ ι Π λ α τ α ν ι ά ς Α γ . Μ α λ ι α κ ό ς

2 0 0 5 2 0 0 6
Ν ι κ ό λ α ο ς

W a t t e r s o n  p - 0,063 0,037 _ _ _ ***0,00 0,002*** _ _ _ ***0,00 _ _ _ ***0,00
v a lu e  

S l a t k i n ’ s  
e x a c t  p -

0,05 0,034 0,00*** 0,002*** _ _ _ * * *0,00 _ _ _ * * *0,00

v a lu e
στατιστικώς σημαντικές διαφορές

H AMOVA που εκτελέστηκε από το λογισμικό GenAlEx (Πίνακας 35) έδειξε ότι 

το μεγαλύτερο ποσοστό του γενετικού πολυμορφισμού οφείλεται σε διαφορές 

μέσα στους πληθυσμούς (62%) και κατόπιν σε διαφορές μεταξύ πληθυσμών 

που ανήκουν σε μια περιοχή (37%) και σε σε διαφορές μεταξύ περιοχών 

(1%). Οι τιμές του συντελεστή ΦΡΤ παρουσιάζονται σε μορφή πίνακα δυαδικής 

αντιστοίχησης (Πίνακας 33). Από τις παραπάνω τιμές φαίνεται ότι τα μόνα 

δείγματα που δεν παρουσιάζουν στατιστικώς σημαντική διαφορά για το δείκτη 

Φ ρτ (p=0,325) σε επίπεδο σημαντικότητας α=0,01 είναι από Αστυπάλαια 2006 

και Αστυπάλαια 2005. Για όλα τα υπόλοιπα δείγματα προκύπτουν στατιστικώς 

σημαντικές διαφορές ως προς το δείκτη ΦΡΤ. Από το μενού F-Statistics του 

προγράμματος υπολογίστηκε, θεωρώντας ότι οι πληθυσμοί βρίσκονται σε 

ισορροπία Hardy-Weinberg, ο μέσος συντελεστής θ για όλους τους 

πληθυσμούς ο οποίος βρέθηκε ίσος με 0,363. Με την τεχνική jackknifing
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υπολογίστηκε η μέση τιμή του θ=0,362±0,06 με επίπεδο σημαντικότητας 95%. 

Η μεγαλύτερη γονιδιακή ροή (Πίνακας 34) παρατηρείται μεταξύ Αστυπάλαιας 

(2006) και Πλατανιά (Nm=2,56) και μεταξύ Αστυπάλαιας (2005) και Πλατανιά 

(Nm=2,469). Η μικρότερη γονιδιακή ροή παρατηρείται μεταξύ Μαλιακού και 

Αγ. Νικολάου.

Πίνακας 35. Αποτελέσματα AMOVA. Πηγή GenAlEx.

Source d f SS M S Est.
Var.

% S ta t Value Prob

AmongRegions 3 116,913 38,971 0,776 37% Φετ 0,366 0,001
Among
Pops/Regions

2 3,984 1,992 0,023 1% Φετ 0,017 0,144
W ithin Pops 192 253,401 1,320 1,320 62% Φρτ 0,377 0,001

Πίνακας 36. Τιμές του δείκτη Φρτ (κάτω από τη διαγώνιο) και των αντίστοιχων 

πιθανοτήτων Ρ (τιμές πάνω από τη διαγώνιο, οι τιμές βασίστηκαν σε 

permutation τιμής 999 ). Πηγή GenAlEx.

Α σ τυ π ά λ α ια Α σ τυ π ά λ α ια Τρΐκερι Π λα τα ν ιά ς Αγ. Μ α λ ια κ ό ς

2005 2 00 6
Ν ικόλαος

Αστυπάλαια
2005

0,000 0,325 0,001 0,001 0,001 0,001
Αστυπάλαια

2006
0,000 0,000 0,001 0,001 0,001 0,001

Τρΐκερι 0,435 0,434 0,000 0,016 0,001 0,001
Πλατανιάς 0,548 0,552 0,110 0,000 0,001 0,001

Αγ. Νικόλαος 0,328 0,324 0,510 0,650 0,000 0,001
Μ αλιακός 0,092 0,089 0,388 0,478 0,218 0,000

Πίνακας 37. Γονιδιακή ροή (Nm) μεταξύ πληθυσμών. Πηγή GenAlEx.
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Αστυπάλαια Αστυπάλαια Τρΐκερι Πλατανιάς Ay. Μαλιακός

2005 2006 Νικόλαος

Αστυπάλαια 0,000
2005

Αστυπάλαια *** 0,000
2006

Τρΐκερι 0,325 0,326 0,000
Πλατανιάς 0,206 0,203 2,029 0,000

Αγ. Νικόλαος 0,512 0,521 0,240 0,134 0,000
Μ αλιακός 2,469 2,560 0,394 0,273 0,896 0,000

Με το λογισμικό PopGene υπολογίστηκε στο σύνολο των πληθυσμών για τον 

κάθε γενετικό τόπο ο δείκτης Gst και στη συνέχεια η γονιδιακή ροή Ν m 

(Πίνακας 38). O γενετικός τόπος L7 παρουσιάζει τη μεγαλύτερη γονιδιακή ροή 

(4.6418) και ο γενετικός τόπος L2 τη μικρότερη γονιδιακή ροή (0.1895).

Πίνακας 38. Γονιδιακή ροή στον κάθε γενετικό τόπο. Πηγή PopGene.
Γ ε ν ε τ ι κ ό ς

Τ ό π ο ς

Μ έ γ ε θ ο ς

Δ ε ί γ μ α τ ο ς

H t H s G s t N m *

L 1 198 0,0799 0,0625 0,2174 1,8000
L 2 198 0,4949 0,1360 0,7252 0,1895
L 3 198 0,4949 0,1777 0,6410 0,2801
L 4 198 0,1378 0,1152 0,1643 2,5429
L 5 198 0,3159 0,2609 0,1740 2,3734
L 6 198 0,1225 0,0795 0,3509 0,9250
L 7 198 0,4296 0,3878 0,0972 4,6418
L 8 198 0,4522 0,3670 0,1885 2,1530
L 9 198 0,4986 0,3098 0,3787 0,8205

L 1 0 198 0,3193 0,2610 0,1827 2,2371
L 1 1 198 0,4681 0,2708 0,4214 0,6865

Μ έ σ ο ς 0,3467 0,2207 0,3633 0,8763
S t .  D e v 0,0266 0,0128

* Nm = υπολογισμός γονιδιακής ροής από Gst. Nm = 0.5(1 - Gst)/Gst.
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Ο δείκτης γενετικής απόστασης (Nei 1972) που υπολογίστηκε από το 

GenAlex παρουσιάζεται στον Πίνακα 39. Για τον υπολογισμό του 

ακολουθήθηκε η διαδικασία που περιγράφεται στο δείκτη γενετικής 

απόστασης στην περίπτωση των αχινών. Οι μεγαλύτερες γενετικές 

αποστάσεις (D, Nei 1972) παρατηρούνται μεταξύ Μαλιακού και Αγ. Νικολάου 

(0,587), μεταξύ Τρίκερι και Αγ. Νικολάου (0,404) και μεταξύ Αστυπάλαιας 

(2005,2006) και Μαλιακού. Οι πληθυσμοί από την Αστυπάλαια δεν 

παρουσιάζουν διαφορά μεταξύ τους.

Οι τιμές για τη γενετική απόσταση των πληθυσμών (Πίνακας 40, Εικόνα 9 

Nei, 1972) που δίνονται από το TFPGA διαφέρουν από αυτές που δίνει το 

GenAlEx. Ωστόσο και στην προκειμένη περίπτωση η μεγαλύτερη γενετική 

απόσταση παρατηρείται μεταξύ Μαλιακού και Αγ. Νικολάου και στη συνέχεια 

μεταξύ Τρίκερι και Αγ. Νικολάου. Με το TFPGA υπολογίστηκαν επίσης και ο 

δείκτης γενετικής απόστασης unbiased (Πίνακας 41, Εικόνα 10 Nei 1978), ο 

δείκτης γενετικής απόστασης κατά Rogers (Πίνακας 42, Εικόνα 11, Rogers 

1972) και ο τροποποιημένος δείκτης του τελευταίου κατά Wright (Πίνακας 43, 

Εικόνα 12, Wright 1978). Με το λογισμικό phylip 3.67 σχεδιάστηκε το 

δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης (Εικόνα 13) χρησιμοποιώντας τον 

αλγόριθμο Neighbour joining.
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Πίνακας 39. Γενετική απόσταση πληθυσμών σύμφωνα με το δείκτη D (Nei

1972). Πηγή GenAlEx.

Α σ τυ π ά λ α ια

2005

Α σ τυ π ά λ α ια

2 00 6

Τρΐκερι Π λα τα ν ιά ς Αγ.
Ν ικόλαος

Μ α λ ια κ ό ς

Αστυπάλαια
2005

Αστυπάλαια
2006 

Τρΐκερι

0,000

0,000
0,241

0,000
0,241 0,000

Πλατανιάς 0,301 0,301 0,030 0,000
Αγ. Νικόλαος 0,189 0,189 0,404 0,587 0,000

Μ αλιακός 0,047 0,047 0,279 0,353 0,145 0,000

Πίνακας 40. Γενετική Απόσταση (Nei 1972). Πηγή TFPGA

Αστυπάλαια

2005

Αστυπάλαια

2006

Τρΐκερι Πλατανιάς Αγ.
Νικόλαος

Μ αλιακός

Αστυπάλαια
2005

0,000

Αστυπάλαια
2006

0,000 0,000

Τρΐκερι 0,2394 0,2388 0,000
Πλατανιάς 0,2756 0,2741 0,0120 0,000

Αγ. Νικόλαος 0,4279 0,4363 0,5629 0,6600 0,000
Μ αλιακός 0,1503 0,1514 0,2486 0,2633 0,3454 0,000

Πίνακας 41. Γενετική απόσταση unbiased (Nei 1978). Πηγή tfpga.

Αστυπάλαια

2005

Αστυπάλαια

2006

Τρΐκερι Πλατανιάς Αγ.
Νικόλαος

Μ αλιακός

Αστυπάλαια
2005

0,000

Αστυπάλαια
2006

-,0054 0,000

Τρΐκερι 0,2350 0,2341 0,000
Πλατανιάς 0,2720 0,2701 0,0091 0,000

Αγ. Νικόλαος 0,4200 0,4280 0,5556 0,6534 0,000
Μ αλιακός 0,1447 0,1455 0,2437 0,2591 0,3369 0,000
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Πίνακας 42. Γενετική απόσταση Rogers (1972). Πηγή TFPGA.

Αστυπάλαια

2005

Αστυπάλαια

2006

Τρΐκερι Πλατανιάς Αγ.
Νικόλαος

Μ αλιακός

Αστυπάλαια
2005

0,000

Αστυπάλαια
2006

0,003 0,000

Τρΐκερι 0,284 0,281 0,000
Πλατανιάς 0,319 0,317 0,069 0,000

Αγ. Νικόλαος 0,424 0,426 0,453 0,518 0,000
Μ αλιακός 0,24 0,243 0,353 0,3879 0,374 0,000

Πίνακας 43. Γενετική απόσταση Rogers modification (Wright 1978). Πηγή
TFPGA.

Αστυπάλαια

2005

Αστυπάλαια

2006

Τρΐκερι Πλατανιάς Αγ.
Νικόλαος

Μ αλιακός

Αστυπάλαια
2005

0,000

Αστυπάλαια
2006

0,0079 0,000

Τρΐκερι 0,4126 0,4121 0,000
Πλατανιάς 0,4476 0,4466 0,1034 0,000

Αγ. Νικόλαος 0,5048 0,5087 0,5767 0,6225 0,000
Μ αλιακός 0,3138 0,3148 0,4055 0,4272 0,4346 0,000

I--------------- 1--------------- 1--------------- 1--------------- 1--------------- 1
5 ,000  4 ,000  3 ,000  2 ,000  1 ,000  0 ,000

1 Αστυπάλαια 2005

2 Αστυπάλαια 2006

— G Πλατονιάς

— 3 Τρΐκερι 

_  ^ Μαλιακ&ς

— 5 ΑΥ· Νικόλαος

Ε ι κ ό ν α  9 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης (Nei 1972) με τον αλγόριθμο UPGMA. Πηγή 
TFPGA.
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Ε ι κ ό ν α  1 0 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης του δείκτη unbiased (Nei 1978) με τον 
αλγόριθμο UPGMA. Πηγή TFPGA.

ι-------------- 1-------------- 1-------------- 1-------------- 1-------------- 1
5 ,000 4 ,000 3 ,000 2 ,000 1 ,000 0 ,000

■ 1 ΑστυττώΑαια 2005

___________  I 2  ΑστυττώΑαια 2006

__________________________________  g ΠΛατΰνιύς

----------------  3  Τ ρϊκερι

----------------  4  ΜαΑιακώς

_______________________________________________________________  Αγ. Νικόλαος

Ε ι κ ό ν α  1 1 .  Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης του δείκτη Rogers (Rogers 1972) με τον 
αλγόριθμο UPGMA. Πηγή TFPGA.

I------------------1----------------- 1------------------1------------------1
6 ,0 00  4 5 ,000  3 ,0 00  1 5 ,000  0 ,000

■ 1 Αστυπάλαια 2005

___________ 2 Αστυϊτύλαια 2006

______________________  G Πλατανιύς

--------------------  3 ΤρΙκερι

* Μαλιακός

______________________________________________________ 5 Αγ. Νικόλαος

Ε ι κ ό ν α  1 2 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης του δείκτη Rogers modified (Wright 1978) με 
τον αλγόριθμο UPGMA. Πηγή TFPGA.
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Maliakos

Astypalaia

Platanias

T rikeri

AgNikolaos

Ε ι κ ό ν α 1 3 . Δενδρόγραμμα γενετικής απόστασης (Nei 1972) με τον αλγόριθμο Neighbour 
joining. Πηγή Phylip 3.67.

Τα Mantel test από το Arlequin δεν έδειξαν συσχέτιση μεταξύ γεωγραφικής 

απόστασης και γενετικής απόστασης (r2=0,007, p=0,32).
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4. Συζητηση-Συμπεράσματα

Στην παρούσα εργασία σε πρώτη φάση επιχειρήθηκε να γίνει αξιολόγηση 

της τεχνικής των RAPD. H τεχνική των RAPD ήταν αποτελεσματική στον 

εντοπισμό διαφορών μεταξύ διαφορετικών πληθυσμών αχινού καθώς και 

μεταξύ διαφορετικών πληθυσμών ασκιδίων. Διαφορές δεν ήταν δυνατό να 

εντοπιστούν μόνο στην περίπτωση των ασκιδίων για το διαχωρισμό του 

πληθυσμού από την Αστυπάλαια του 2005 με αυτόν της Αστυπάλαιας του 

2006. Τα RAPD μπορούν να ανιχνεύσουν γενετικό πολυμορφισμό και μεταξύ 

πληθυσμών του ίδιου είδους εκτός από ανίχνευση γενετικού πολυμορφισμού 

μεταξύ συγγενικών ειδών, παρόλα τα μειονεκτήματα που παρουσιάζουν 

(Rodrigues et al 2002). Δηλαδή την αδυναμία διαχωρισμού των ομοζύγωτων 

στο κυρίαρχο αλληλόμορφο από τα ετεροζύγωτα καθώς και άλλα που έχουν 

προαναφερθεί. Οι Das et al (2005) χρησιμοποίησαν επιτυχώς την τεχνική των 

RAPD για τον εντοπισμό γενετικού πολυμορφισμού μεταξύ συγγενικών ειδών 

κυπρινοειδών του γένους Labeo στην Ινδία καθώς και μεταξύ διαφορετικών 

stock του ιδίου είδους, γεγονός που είναι ιδιαίτερα χρήσιμο στα breeding 

programs που χρησιμοποιούνται στις ιχθυοκαλλιέργειες. Ωστόσο οι Barman et 

al (2003) στην εξέταση του γενετικού πολυμορφισμού κυπρινοειδών του 

γένους Labeo προτείνουν τα RAPD να χρησιμοποιούνται ως ένα πρώτο βήμα 

στην εκτίμηση του γενετικού πολυμορφισμού και στη συνέχεια να 

χρησιμοποιούνται και άλλοι μοριακοί δείκτες. Η τεχνική των RAPD ήταν 

ιδιαίτερα αποτελεσματική στην εργασία των Basavaraju et al (2007), όπου 

εντοπίστηκαν σημαντικές διαφορές μεταξύ διαφορετικών stock εκτρεφόμενου 

κυπρίνου (Cyprinus caprio) στην Ινδία.
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Οι Yan et al (2005) χρησιμοποίησαν αποτελεσματικά τα RAPD για τον 

εντοπισμό διαφορών μεταξύ τεχνητά παραγόμενων διπλοειδών ολοθηλυκών 

ατόμων και τετραπλοειδών ατόμων του κυπρινοειδούς Carassius auratus 

στην Κίνα. Οι Mamuris et al (1997) στην εργασία τους για τον γενετικό 

πολυμορφισμό στην κουτσουμούρα (Mullus barbatus) κατέληξαν ότι τα RAPD 

είναι πιο αποτελεσματικά από τα αλλοένζυμα, ενώ παράλληλα κατόρθωσαν 

να συσχετίσουν θετικά το δείκτη γενετικής απόστασης κατά Nei με τις 

γεωγραφικές αποστάσεις των υπό μελέτη πληθυσμών κάτι που δεν κατέστη 

δυνατό στην παρούσα εργασία. Οι Borowsky & Vidthaynon (2001) 

κατόρθωσαν να εντοπίσουν γενετικό πολυμορφισμό σε πληθυσμούς ψαριών 

γλυκού νερού στην Ταϊλάνδη κάνοντας χρήση των RAPD τη στιγμή που 

προηγούμενες προσπάθειες με αλλοένζυμα είχαν αποτύχει.

Οι Liu et al (1998) χρησιμοποίησαν με επιτυχία τα RAPD για την εξακρίβωση 

γενετικού πολυμορφισμού μεταξύ διαφορετικών stock γατόψαρων Ictalurus 

punctatus στις ΗΠΑ εξετάζοντας μεγάλο αριθμό γενετικών τόπων. Στην 

παραπάνω εργασία τα αποτελέσματα ήταν σε γενικές γραμμές 

αναπαραγόμενα. Οι συγγραφείς παρατήρησαν ότι οι μεγαλύτερες μπάντες 

μπορούσαν να αναπαραχθούν σε μετέπειτα επαναλήψεις της πειραματικής 

διαδικασίας πιο εύκολα από ότι οι μικρότερου μοριακού βάρους μπάντες. Οι 

Wasko et al (2004) μελέτησαν το γενετικό πολυμορφισμό άγριων και 

εκτρεφόμενων πληθυσμών του ψαριού Brycon cephalus στη Βραζιλία 

χρησιμοποιώντας την τεχνική των RAPD. Τα αποτελέσματα έδειξαν ότι οι 

εκτρεφόμενοι πληθυσμοί παρουσίασαν χαμηλότερο γενετικό πολυμορφισμό 

και φαινόμενα υψηλής ενδογαμίας σε σχέση με τον άγριο πληθυσμό. Τα 

χαμηλά επίπεδα πολυμορφισμού στους εκτρεφόμενους πληθυσμούς
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α π ο δ ό θ η κ α ν  σ τη  σ υ χ ν ή  π ρ α κ τ ικ ή  τ ω ν  ιχ θ υ ο κ α λ λ ιε ρ γ η τ ώ ν  ν α  χ ρ η σ ιμ ο π ο ιο ύ ν  

μ ικ ρ ό  α ρ ιθ μ ό  ψ α ρ ιώ ν  γ ια  γ ε ν ν ή τ ο ρ ε ς  μ ε  α π ο τ έ λ ε σ μ α  σ τ ις  ε π ό μ ε ν ε ς  γ ε ν ιέ ς  ν α  

ε μ φ α ν ίζ ο ν τ α ι υ ψ η λ ο ί δ ε ίκ τ ε ς  ε ν δ ο γ α μ ία ς  ο ι ο π ο ίο ι έ χ ο υ ν  σ υ ν δ ε θ ε ί σ ε  π ο λ λ έ ς  

π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  μ ε  χ α μ η λ ο ύ ς  ρ υ θ μ ο ύ ς  α ν ά π τ υ ξ η ς ,  μ ε ιω μ έ ν η  γ ο ν ιμ ό τ η τ α ,  

ε υ α ισ θ η σ ία  σ ε  π α θ ο γ ό ν ο υ ς  μ ικ ρ ο ο ρ γ α ν ισ μ ο ύ ς  κ .α .

Τ α  R A P D  α π ο δ ε ίχ θ η κ α ν  α π ο τ ε λ ε σ μ α τ ικ ά  σ τ η ν  ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  C a lle ja s  &  

O c h a n d o  (1 9 9 8 , 2 0 0 1 )  γ ια  τ ο ν  δ ια χ ω ρ ισ μ ό  8  σ υ γ γ ε ν ικ ώ ν  ε ιδ ώ ν  το υ  γ έ ν ο υ ς  

B a rb u s  σ τ η ν  Ιβ η ρ ικ ή  χ ε ρ σ ό ν η σ ο  τ ω ν  ο π ο ίω ν  ο  δ ια χ ω ρ ισ μ ό ς  μ ε  μ ο ρ φ ο λ ο γ ικ ά  

κ ρ ιτ ή ρ ια  ε ίν α ι ιδ ια ίτ ε ρ α  δ ύ σ κ ο λ ο ς . Π ρ έ π ε ι ν α  σ η μ ε ιω θ ε ί ό τ ι μ ό ν ο  έ π ε ιτ α  α π ό  

α π ο τ ε λ ε σ μ α τ ικ ό  δ ια χ ω ρ ισ μ ό  τ ω ν  π α ρ α π ά ν ω  σ υ γ γ ε ν ικ ώ ν  ε ιδ ώ ν  κ α ι τω ν  

π λ η θ υ σ μ ώ ν  π ο υ  α π ο τ ε λ ο ύ ν  το  κ ά θ ε  ε ίδ ο ς  ε ίν α ι δ υ ν α τ ό ς  ο  σ χ ε δ ια σ μ ό ς  

α π ο τ ε λ ε σ μ α τ ικ ώ ν  σ τ ρ α τ η γ ικ ώ ν  δ ια χ ε ίρ ισ η ς  τ ω ν  ιχ θ υ α π ο θ ε μ ά τ ω ν  μ ε  σ τ ό χ ο  

τ η ν  α ε ιφ ο ρ ικ ή  α ν ά π τ υ ξ η . Ο ι J u g  e t a l (2 0 0 4 )  δ ια π ίσ τ ω σ α ν  ό τ ι τα  R A P D  ή τ α ν  

ιδ ια ίτ ε ρ α  χ ρ ή σ ιμ α  σ τ ο  δ ια χ ω ρ ισ μ ό  α τ ό μ ω ν  τ η ς  π έ σ τ ρ ο φ α ς  S a lm o m a rm o ra tu s  

κ α ι τ ω ν  υ δ ρ υ β ίω ν  τ η ς  μ ε  τ η ν  π έ σ τ ρ ο φ α  S a lm o tru tta . Τ α  υ β ρ ίδ ια  σ τ ις  

π ε ρ ισ σ ό τ ε ρ ε ς  π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  π α ρ ο υ σ ία σ α ν  σ υ ν δ υ α σ μ ό  τ ω ν  μ π ά ν τ ω ν  τ ω ν  

γ ο ν ιώ ν , μ ε  ε λ ά χ ισ τ ε ς  π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  ν α  ε μ φ α ν ίζ ο υ ν  κ α ιν ο ύ ρ ιε ς  μ π ά ν τ ε ς .  Σ τη ν  

ε ρ γ α σ ία  το υ  J a y a s a n k a r  ( 2 0 0 4 )  τα  R A P D  χ ρ η σ ιμ ο π ο ιή θ η κ α ν  μ ε  ε π ιτ υ χ ία  γ ια  

τ ο ν  ε ν τ ο π ισ μ ό  δ ια φ ο ρ ώ ν  μ ε τα ξ ύ  2 7  σ υ γ γ ε ν ικ ώ ν  ε ιδ ώ ν  το υ  δ ια κ ο σ μ η τ ικ ο ύ  

ψ α ρ ιο ύ  c lo w n  f is h  το υ  γ έ ν ο υ ς  A m p h ip r io n .

Ο ι S to t t  e l a l (1 9 9 7 )  χ ρ η σ ιμ ο π ο ίη σ α ν  τα  R A P D  ω ς  μ έ σ ο  γ ια  τ η ν  ε ξ έ τ α σ η  τ η ς  

κ λ η ρ ο ν ο μ ικ ό τ η τ α ς  σ τ η ν  π έ σ τ ρ ο φ α  S a lv e l in u s  n a m a y c u s h  σ τ ο ν  Κ α ν α δ ά . Ο ι 

ε ρ ε υ ν η τ έ ς  δ ια π ίσ τ ω σ α ν  ό τ ι τα  R A P D  α κ ο λ ο υ θ ο ύ ν ,  τ ο υ λ ά χ ισ τ ο ν  σ τη  

σ υ γ κ ε κ ρ ιμ έ ν η  π ε ρ ίπ τ ω σ η  τ ο υ ς  μ ε ν τ ε λ ικ ο ύ ς  κ α ν ό ν ε ς  κ λ η ρ ο ν ο μ ικ ό τ η τ α ς ,  κ α ι 

ε ίν α ι α π ο τ ε λ ε σ μ α τ ικ ά  σ τ η ν  ε ξ ε ύ ρ ε σ η  τ η ς  π λ η θ υ σ μ ια κ ή ς  δ ο μ ή ς  τ ω ν  υ π ό
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εξέταση οργανισμών. Σε παρόμοια συμπεράσματα κατέληξε και ο Faugeron 

(2001) σύμφωνα με τον οποίο οι ουδέτεροι μοριακοί δείκτες, δηλαδή οι δείκτες 

που δεν βρίσκονται σε ενεργές περιοχές του γονιδιόματος όπως τα RAPD, 

είναι εξαιρετικά αποτελεσματικοί στη διερεύνηση του υπάρχοντος γενετικού 

πολυμορφισμού. Η κυριότερη αιτία φαίνεται να είναι ότι στην περίπτωση που 

οι δείκτες δεν είναι ουδέτεροι ο γενετικός πολυμορφισμός χάνεται καθώς είναι 

έντονη η επίδραση της φυσικής επιλογής.

Στην εργασία των Apte et al (2003) που είχε ως στόχο την εξακρίβωση 

γονιδιακής ροής μεταξύ εκτρεφόμενων πληθυσμών και άγριων πληθυσμών 

του μυδιού Perna canaliculus στη Νέα Ζηλανδία χρησιμοποιήθηκαν οι 

μοριακοί δείκτες RFLPs και RAPD. Τα RAPD υπήρξαν πιο ευαίσθητοι δείκτες 

και αποκάλυψαν ύπαρξη γονιδιακής ροής μεταξύ εκτρεφόμενων και άγριων 

πληθυσμών η οποία μπορεί να οδηγήσει σε εκφυλισμό των άγριων 

πληθυσμών και σε ελάττωση της βιοποικιλότητας. Οι Kano et al (2001) 

εντόπισαν γενετικό πολυμορφισμό μεταξύ 7 πληθυσμών του ασκιδίου (Ciona 

intestinalis) από την Ιαπωνία με την τεχνική των RAPD, αν και η γενετική 

απόσταση η οποία υπολογίστηκε ήταν σχετικά χαμηλή σε σχέση με άλλες 

περιπτώσεις. Η μεγαλύτερη γενετική απόσταση παρατηρήθηκε μεταξύ των 

πληθυσμών στις περιοχές Torihama και Onagawa.

Οι Nguyen et al (2005) χρησιμοποίησαν τα αλλοένζυμα, τα RFLPs και τα 

RAPD για να εντοπίσουν γενετικό πολυμορφισμό σε πληθυσμούς της 

καραβίδας Cherax destructor στην Αυστραλία. O γενετικός πολυμορφισμός 

υποδιαιρέθηκε σε πολυμορφισμό που οφείλονταν σε άτομα που ανήκαν σε 

κάποιο πληθυσμό, σε πολυμορφισμό που οφείλονταν μεταξύ πληθυσμών 

μιας περιοχής και σε πολυμορφισμό που οφείλονταν μεταξύ περιοχών. Τα
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π α ρ α π ά ν ω  έ γ ιν α ν  μ ε  σ κ ο π ό  ν α  π ρ α γ μ α τ ο π ο ιη θ ε ί  η A M O V A . Σ ε  ε π ίπ ε δ ο  

α τ ό μ ω ν  π λ η θ υ σ μ ο ύ  τα  α λ λ ο έ ν ζ υ μ α  α π ο κ ά λ υ ψ α ν  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ α  ε π ίπ ε δ α  

π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ ,  γ ε γ ο ν ό ς  π ο υ  δ ε ν  ή τ α ν  α ν α μ ε ν ό μ ε ν ο .  Σ τα  υ π ό λ ο ιπ α  ε π ίπ ε δ α  

ο ι δ ε ίκ τ ε ς  έ φ ε ρ α ν  π ε ρ ίπ ο υ  ό μ ο ια  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α .  Π α ρ ό λ α  α υ τ ά  μ ό ν ο  τα  

σ τ ο ιχ ε ία  α π ό  τα  R A P D  κ α τ έ σ τ η  δ υ ν α τ ό  ν α  σ υ σ χ ε τ ισ τ ο ύ ν  μ ε  γ ε ω γ ρ α φ ικ έ ς  

α π ο σ τ ά σ ε ις  μ ε  α π ο τ έ λ ε σ μ α  ν α  δ ώ σ ο υ ν  κ α λ ύ τ ε ρ η  ε ικ ό ν α  τ η ς  δ ο μ ή ς  τ ω ν  

π λ η θ υ σ μ ώ ν . Σ τη ν  ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  R u z a in a h  e t a l (2 0 0 3 )  τα  R A P D  

χ ρ η σ ιμ ο π ο ιή θ η κ α ν  ε π ιτ υ χ ώ ς  γ ια  τη  δ ιά κ ρ ισ η  τ ω ν  μ ο ρ φ ο λ ο γ ικ ά  ό μ ο ιω ν  

δ ια κ ο σ μ η τ ικ ώ ν  ψ α ρ ιώ ν  P a n g io  f i l in a r is  κ α ι P a n g io  p ip e ra ta .  Σ το  π ρ ώ τ ο  ε ίδ ο ς  

το  π ο σ ο σ τ ό  τ ω ν  π ο λ υ μ ο ρ φ ικ ώ ν  γ ε ν ε τ ικ ώ ν  τ ό π ω ν  κ υ μ ά ν θ η κ ε  π ε ρ ίπ ο υ  σ το  

8 3 %  κ α ι σ τ ο  δ ε ύ τ ε ρ ο  σ τ ο  6 0 % . Η γ ε ν ε τ ικ ή  α π ό σ τ α σ η  τ ω ν  δ ύ ο  ε ιδ ώ ν  (N e i 

1 9 7 2 )  κ υ μ ά ν θ η κ ε  σ το  0 ,5 6 6 ± 0 ,0 4 .  Τ α  R A P D  ή τ α ν  α π ο τ ε λ ε σ μ α τ ικ ό τ ε ρ α  σ τ ο ν  

ε ν τ ο π ισ μ ό  γ ε ν ε τ ικ ο ύ  π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  σ ε  σ χ έ σ η  μ ε  τα  R F L P s  σ τ η ν  ε ρ γ α σ ία  

τ ω ν  D e g ra m  e t a l ( 2 0 0 2 )  σ ε  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  το υ  ψ α ρ ιο ύ  H o p lia s  m a la b a r ic u s  το  

ο π ο ίο  δ ια β ιε ί σ ε  γ λ υ κ ά  ν ε ρ ά  σ τη  Β ρ α ζ ιλ ία . Ο ι ε ρ ε υ ν η τ έ ς  υ π ο σ τ η ρ ίζ ο υ ν  ό τ ι ο ι 

δ ια φ ο ρ έ ς  μ ε τ α ξ ύ  τ ω ν  π λ η θ υ σ μ ώ ν  π ιθ α ν ό τ α τ α  ο φ ε ίλ ο ν τ α ι σ ε  π ο λ λ ο ύ ς  

π α ρ ά γ ο ν τ ε ς  ό π ω ς  δ ια φ ο ρ ε τ ικ έ ς  π ε ρ ιβ α λ λ ο ν τ ικ έ ς  σ υ ν θ ή κ ε ς , ε ξ α ιτ ία ς  

δ ια φ ο ρ ε τ ικ ή ς  έ ν τ α σ η ς  φ υ σ ικ ή ς  ε π ιλ ο γ ή ς , φ α ιν ό μ ε ν α  γ ε ν ε τ ικ ή ς  π α ρ έ κ κ λ ισ η ς  

κ α ι φ α ιν ό μ ε ν α  ιδ ρ υ το ύ . Τ α  τ ε λ ε υ τ α ία  π α ρ α τ η ρ ο ύ ν τ α ι έ π ε ιτ α  α π ό  π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  

σ τ ε ν ω π ο ύ  (b o t t le n e c k )  ό π ο υ  ο  π λ η θ υ σ μ ό ς  μ ε ιώ ν ε τ α ι α π ό τ ο μ α  κ α ι τα  λ ίγ α  

ε ν α π ο μ ε ίν α ν τ α  ά τ ο μ α  κ α λ ο ύ ν τ α ι ν α  δ η μ ιο υ ρ γ ή σ ο υ ν  κ α ιν ο ύ ρ ιο  π λ η θ υ σ μ ό .

Ο ι K e y v a n s h o k o o h  e t a l (2 0 0 6 )  χ ρ η σ ιμ ο π ο ίη σ α ν  τ η ν  τ ε χ ν ικ ή  τ ω ν  R A P D  σ τη  

μ ε λ έ τ η  π λ η θ υ σ μ ώ ν  το υ  σ τ ο υ ρ γ ιο ν ιο ύ  R u t ilu s  ru t i lu s  c a s p ic u s  α π ό  δ ύ ο  

δ ια φ ο ρ ε τ ικ έ ς  π ε ρ ιο χ έ ς  σ το  Ιρ ά ν . Τ α  π ο σ ο σ τ ά  γ ε ν ε τ ικ ώ ν  τ ό π ω ν  μ ε  

π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ό  β ρ έ θ η κ α ν  4 1 ,5 %  κ α ι 4 3 ,6 %  α ν τ ίσ τ ο ιχ α .  Η γ ε ν ε τ ικ ή  α π ό σ τ α σ η
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των πληθυσμών κατά τον συντελεστή του Nei βρέθηκε ίση με 0,04, αν και η 

γεωγραφική απόσταση των δύο πληθυσμών είναι μεγάλη. Η μέση γενετική 

απόσταση που δίνεται μεταξύ πληθυσμών του ιδίου είδους κυμαίνεται 

σύμφωνα με τους Thorpe & Sol-Cave (1994) από 0,002-0,07, ενώ μεταξύ 

συγγενικών ειδών κυμαίνεται από 0,03-0,6. Στην εργασία των Hatanaka & 

Galetti (2003) τα RAPD χρησιμοποιήθηκαν ως μέσο για την εξακρίβωση των 

επιπτώσεων που είχε η κατασκευή φράγματος σε περιοχή της Βραζιλίας στο 

γενετικό πολυμορφισμό πληθυσμών του ψαριού Prochilodus marggravii. Τα 

αποτελέσματα έδειξαν ότι η κατασκευή του φράγματος μείωσε σημαντικά το 

γενετικό πολυμορφισμό που διαβιεί στη συγκεκριμένη περιοχή σε σχέση με 

πληθυσμούς που διαβιούν σε άλλες τοποθεσίες. Κάνοντας χρήση των RAPD 

οι Gomes et al (1998) εξέτασαν το γενετικό πολυμορφισμό και τη 

πληθυσμιακή δομή του ψαριού flyingfish (Hirundichthys affinis) στον κεντρο- 

δυτικό Ατλαντικό. Στην παραπάνω εργασία από τα δεδομένα που προέκυψαν 

από τα RAPD υπολογίστηκε και η γονιδιακή ροή μεταξύ των πληθυσμών, η 

οποία βρέθηκε χαμηλή. Σε αυτήν την εργασία διαπιστώθηκε ότι υπάρχουν 

τρεις διακριτοί πληθυσμοί του παραπάνω ψαριού οι οποίοι χρειάζονται 

διαφορετικές στρατηγικές διαχείρισης (managing). Η τεχνική των RAPD 

αποδείχθηκε αποτελεσματική στον εντοπισμό γενετικού πολυμορφισμού 

μεταξύ διαφορετικών πληθυσμών τιλάπιας στην Αίγυπτο (Hassanien et al 

2004). Τα ποσοστά πολυμορφικών γενετικών τόπων κυμάνθηκαν από 24% 

έως 44,84%.

Στην παρούσα εργασία οι πληθυσμοί του αχινού παρουσιάζουν μεγαλύτερες 

τιμές ετεροζυγωτίας σε σχέση με τους πληθυσμούς του ασκιδίου. Η μέση 

ετεροζυγωτία δεν επηρεάζεται στον ίδιο βαθμό όσο άλλα μέτρα μέτρησης του
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γ ε ν ε τ ικ ο ύ  π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  α π ό  το  μ έ γ ε θ ο ς  το υ  δ ε ίγ μ α τ ο ς , μ ε  σ υ ν έ π ε ια  ν α  

μ π ο ρ ε ί ν α  χ ρ η σ ιμ ο π ο ιη θ ε ί  κ α ι σ τη  σ ύ γ κ ρ ισ η  δ ια φ ο ρ ε τ ικ ο ύ  μ ε γ έ θ ο υ ς  

δ ε ιγ μ ά τ ω ν . T o  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ ο  ίσ ω ς  μ ε ιο ν έ κ τ η μ α  τ η ς  μ έ σ η ς  ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία ς  ε ίν α ι 

ό τ ι δ ε  δ ίν ε ι α κ ρ ιβ ή  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  σ ε  π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  σ τ ε ν ω π ο ύ  (b o tt le n e c k ) ,  

κ α θ ώ ς  η α π ώ λ ε ια  ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία ς  ε ξ α ρ τ ά τ α ι μ ό ν ο  α π ό  το  χ ρ ό ν ο  π ο υ  α π α ιτ ε ίτ α ι 

γ ια  ν α  ξ α ν α φ τ ά σ ε ι ο  π λ η θ υ σ μ ό ς  σ ε  έ ν α  σ χ ε τ ικ ά  μ ε γ ά λ ο  μ έ γ ε θ ο ς  α τ ό μ ω ν  

(A l le n d o r f  1 9 8 6 )  κ α ι ό χ ι τ ό σ ο  α π ό  τ η ν  α π ώ λ ε ια  π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  π ο υ  λ α μ β ά ν ε ι 

χ ώ ρ α  τη  σ τ ιγ μ ή  το υ  σ τ ε ν ω π ο ύ .

Η α κ ρ ιβ ή ς  α ιτ ία  γ ια  τ η ν  δ ια φ ο ρ ά  σ τ η ν  ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία ς  μ ε τ α ξ ύ  τ ω ν  δ ύ ο  ε ιδ ώ ν  

δ ε ν  μ π ο ρ ε ί ν α  π ρ ο σ δ ιο ρ ισ τ ε ί.  Ω σ τ ό σ ο  η μ έ σ η  ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία  α υ ξ ά ν ε τ α ι σ τ ις  

π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  ό π ο υ  π α ρ α τ η ρ ε ίτ α ι σ η μ α ν τ ικ ή  γ ο ν ιδ ια κ ή  ρ ο ή  κ α ι σ ε  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ η  

χ ρ ο ν ικ ή  κ λ ίμ α κ α  λ ό γ ω  μ ε τ α λ λ ά ξ ε ω ν , ε ν ώ  μ ε ιώ ν ε τ α ι λ ό γ ω  γ ε ν ε τ ικ ή ς  

π α ρ έ κ κ λ ισ η ς ,  ε ν δ ο γ α μ ία ς  κ α ι λ ό γ ω  το υ  φ α ιν ο μ έ ν ο υ  W a h lu n d .  Τ ο  φ α ιν ό μ ε ν ο  

W a h lu n d  θ ε ω ρ ε ί ό τ ι η έ λ λ ε ιψ η  ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία ς  π ο υ  π α ρ α τ η ρ ε ίτ α ι σ ε  σ χ έ σ η  μ ε  

τ η ν  ισ ο ρ ρ ο π ία  H a rd y -W e in b e rg  ο φ ε ίλ ε τ α ι σ τ ο  ό τ ι ο  ε ξ ε τ α ζ ό μ ε ν ο ς  π λ η θ υ σ μ ό ς  

α π ο τ ε λ ε ίτ α ι α π ό  σ χ ε τ ικ ά  α π ο μ ο ν ω μ έ ν ο υ ς  α ν α π α ρ α γ ω γ ικ ά  υ π ο π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  

(A l le n d o r f  2 0 0 7 ) .

Τ ο  ό τ ι η μ έ σ η  ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία  α υ ξ ά ν ε τ α ι σ ε  π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  ό π ο υ  υ π ά ρ χ ε ι 

σ η μ α ν τ ικ ή  γ ο ν ιδ ια κ ή  ρ ο ή  ε ίν α ι σ ε  σ υ μ φ ω ν ία  μ ε  τα  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  τ η ς  

π α ρ ο ύ σ α ς  ε ρ γ α σ ία ς  σ τ η ν  ο π ο ία  β ρ έ θ η κ ε  ό τ ι γ ια  τ ο ν  α χ ιν ό  η μ έ σ η  γ ο ν ιδ ια κ ή  

ρ ο ή  ε ίν α ι 5 ,1 3  ά τ ο μ α /γ ε ν ιά ,  ε ν ώ  σ το  α σ κ ίδ ιο  ε ίν α ι κ ά τ ω  α π ό  1 ά τ ο μ ο /γ ε ν ιά  

(0 ,8 8 ) . Τ α  π α ρ α π ά ν ω  έ ρ χ ο ν τ α ι σ ε  σ υ μ φ ω ν ία  μ ε  το  γ ε γ ο ν ό ς  ό τ ι σ τ ο ν  α χ ιν ό  ο ι 

λ ά ρ β ε ς  ε ίν α ι π λ α γ κ τ ο ν ο τ ρ ο φ ικ έ ς  μ ε  α π ο τ έ λ ε σ μ α  ν α  δ ύ ν α ν τ α ι ν α  δ ια ν ύ σ ο υ ν  

π ο λ ύ  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ ε ς  α π ο σ τ ά σ ε ις  α π ό  τ ις  λ ά ρ β ε ς  το υ  α σ κ ιδ ίο υ  ο ι ο π ο ίε ς  ε ίν α ι 

λ ε κ ιθ ο τ ρ ο φ ικ έ ς .
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Στην παρούσα εργασία ο δείκτης FSt (Gst) για τους αχινούς βρέθηκε ίσος με 

0,089. Από τα αποτελέσματα της AMOVA φάνηκε ότι το 92% του γενετικού 

πολυμορφισμού στους αχινούς οφείλονταν σε διαφορές μεταξύ των ατόμων 

των ιδίων πληθυσμών, γεγονός που συνηγορεί στην άποψη ότι το 

Paracentrotus lividus είναι πανμικτικό είδος. Σε παρόμοιο αποτέλεσμα 

κατέληξαν και οι Duran et al (2004) οι οποίοι εξέτασαν πληθυσμούς του 

παραπάνω είδους στη Μεσόγειο και στον Ατλαντικό. Συγκεκριμένα στην 

παραπάνω εργασία διαπιστώθηκε η πανμιξία του είδους για πληθυσμούς στη 

Μεσόγειο και για πληθυσμούς στον Ατλαντικό. Οι παραπάνω ερευνητές 

κατέληξαν ότι υπάρχουν στην ουσία δύο πληθυσμοί που παρουσιάζουν 

γενετικό πολυμορφισμό μεταξύ τους, αυτός της Μεσογείου και αυτός του 

Ατλαντικού. Σε μελέτη γενετικής δομής του πράσινου αχινού 

S tro n g y lo ce n tro tu s  d ro eb a ch ie n s is  με τη χρήση μικροδορυφορικών 

(Microsatellites) δεικτών δεν βρέθηκαν γενετικές διαφοροποιήσεις μεταξύ των 

πληθυσμών από τον Ατλαντικό μέχρι τον Καναδά αλλά υπήρχε μεγάλη 

διαφοροποίηση κατά μήκος του Βορείου Ατλαντικού και μεταξύ των δειγμάτων 

του Ατλαντικού και του Ειρηνικού Ωκεανού (Addison & Hart, 2003). Στην 

εργασία του Debenham (1997) διαπιστώθηκε πανμιξία σε πληθυσμούς του 

αχινού S tro n g y lo ce n tro ru s  liv idus  από την Αλάσκα μέχρι την Καλιφόρνια. Τα 

αποτελέσματα της παρούσας εργασία έρχονται σε συμφωνία και με την 

εργασία των McCartney et al (2000) στην οποία διαπιστώθηκε πανμιξία 

μεταξύ πληθυσμών του αχινού E ch ino m e tra  va n b ru n ti στο Μεξικό και στον 

Παναμά μελετώντας μιτοχονδριακό DNA.

Η γενετική απόσταση στα ασκίδια (Nei 1972) κυμάνθηκε από 0 έως 0,587, 

ενώ παράλληλα δεν βρέθηκαν στατιστικός σημαντικές διαφορές μεταξύ των
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π λ η θ υ σ μ ώ ν  τ η ς  Α σ τ υ π ά λ α ια ς  κ α ι μ ε τα ξ ύ  τ ο υ  Τ ρ ίκ ε ρ ι κ α ι Π λ α τ α ν ιά .  Σ τη ν  

ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  K a n o  e t a l (2 0 0 1 )  η γ ε ν ε τ ικ ή  α π ό σ τ α σ η  μ ε τα ξ ύ  π λ η θ υ σ μ ώ ν  το υ  

α σ κ ιδ ίο υ  C iona in te s tina lis  κ υ μ ά ν θ η κ ε  μ ε τ α ξ ύ  0 ,1  κ α ι 0 ,2 2 2  κ α ι ό λ ο ι ο ι υ π ό  

ε ξ έ τ α σ η  π λ η θ υ σ μ ο ί π α ρ ο υ σ ία σ α ν  σ τ α τ ισ τ ικ ό ς  σ η μ α ν τ ικ έ ς  δ ια φ ο ρ έ ς  μ ε τ α ξ ύ  

τ ο υ ς  (p < 0 ,0 0 1 ) .  Ω σ τ ό σ ο  σ τ η ν  π α ρ α π ά ν ω  ε ρ γ α σ ία  ο ι υ π ό  ε ξ έ τ α σ η  π λ η θ υ σ μ ο ί 

α π ε ίχ α ν  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ η  γ ε ω γ ρ α φ ικ ή  α π ό σ τ α σ η  μ ε τα ξ ύ  το υ ς . Ε π ιπ λ έ ο ν  τα  

ε π ίπ ε δ α  π ο λ υ μ ο ρ φ ισ μ ο ύ  δ ια κ υ μ ά ν θ η κ α ν  α π ό  4 7 %  έ ω ς  9 2 % , ε ν ώ  σ τ η ν  

π α ρ ο ύ σ α  ε ρ γ α σ ία  α π ό  2 7 %  έ ω ς  9 0 %  π ε ρ ίπ ο υ . Η γ ο ν ιδ ια κ ή  ρ ο ή  π ο υ  β ρ έ θ η κ ε  

γ ια  τα  α σ κ ίδ ια  σ τ η ν  π α ρ ο ύ σ α  ε ρ γ α σ ία  έ ρ χ ε τ α ι σ ε  σ υ μ φ ω ν ία  μ ε  τα  

α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  σ τ η ν  ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  A y re  e t  a l ( 1 9 9 7 )  ό π ο υ  β ρ έ θ η κ ε  γ ο ν ιδ ια κ ή  

ρ ο ή  (N m ) π ε ρ ίπ ο υ  ίσ η  μ ε  1 μ ε τ α ξ ύ  π λ η θ υ σ μ ώ ν  το υ  α σ κ ιδ ίο υ  S to lon ica  

austra lis . Π α ρ ό μ ο ια  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  β ρ έ θ η κ α ν  κ α ι σ τ η ν  ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  T a r ju e lo  e t 

a l (2 0 0 4 )  σ τ η ν  ο π ο ία  η γ ο ν ιδ ια κ ή  ρ ο ή  μ ε τ α ξ ύ  π λ η θ υ σ μ ώ ν  το υ  α σ κ ιδ ίο υ  

P se u do d is to m a  c ru c ig a s te r  β ρ έ θ η κ ε  1 ,0 5 . Α ν τ ίθ ε τ α  σ τ η ν  ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  T a r ju e lo  

e t  a l (2 0 0 1 )  σ τ ο  α σ κ ίδ ιο  C lave lina  lepad ifo rm is , η γ ο ν ιδ ια κ ή  ρ ο ή  β ρ έ θ η κ ε  

τ ε τ ρ α π λ ά σ ια  α π ό  τα  π α ρ α π ά ν ω  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  (N m = 4 ,5 4 )

Ε ν δ ια φ έ ρ ο ν  π α ρ ο υ σ ιά ζ ο υ ν  κ α ι τα  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  α π ό  τα  n e u tra l i ty  te s t  τα  

ο π ο ία  γ ια  τ ο υ ς  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  το υ  α χ ιν ο ύ  δ ε ν  έ δ ε ιξ α ν  ό τ ι υ π ά ρ χ ε ι σ τ α τ ισ τ ικ ώ ς  

σ η μ α ν τ ικ ή  δ ια φ ο ρ ά  ω ς  π ρ ο ς  τ η ν  ε ξ ε λ ικ τ ικ ή  π ίε σ η  π ο υ  β ρ ίσ κ ο ν τ α ι ο ι 

π α ρ α π ά ν ω  π λ η θ υ σ μ ο ί.  Σ ε  α ν τ ίθ ε σ η  σ τ η ν  π ε ρ ίπ τ ω σ η  το υ  α σ κ ιδ ίο υ  τα  

π α ρ α π ά ν ω  τ ε σ τ  έ δ ε ιξ α ν  ό τ ι υ π ά ρ χ ε ι σ τ α τ ισ τ ικ ώ ς  σ η μ α ν τ ικ ή  π ιθ α ν ό τ η τ α  ο ι 

π λ η θ υ σ μ ο ί σ τ ο  Τ ρ ίκ ε ρ ι,  Ά γ ιο  Ν ικ ό λ α ο , Π λ α τ α ν ιά  κ α ι Μ α λ ια κ ό  ν α  υ φ ίσ τ α ν τ α ι 

ε ξ ε λ ικ τ ικ ή  π ίε σ η . Ω σ τ ό σ ο  το  κ υ ρ ιό τ ε ρ ο  μ ε ιο ν έ κ τ η μ α  τ ω ν  π α ρ α π ά ν ω  τ ε σ τ  

έ γ κ ε ιτ α ι σ τ ο  γ ε γ ο ν ό ς  ό τ ι δ ε ν  ε ίν α ι δ υ ν α τ ό ς  ο  π ρ ο σ δ ιο ρ ισ μ ό ς  τ η ς  α ιτ ία ς  α υ τ ή ς  

τ η ς  ε ξ ε λ ικ τ ικ ή ς  π ίε σ η ς . Μ ε  ά λ λ α  λ ό γ ια  δ ε ν  ε ίν α ι δ υ ν α τ ή  η ε ξ α κ ρ ίβ ω σ η  α ν  η
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π ίε σ η  π ο υ  α σ κ ε ίτ α ι σ τ ο υ ς  π α ρ α π ά ν ω  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  ο φ ε ίλ ε τ α ι σ ε  

α ν θ ρ ω π ο γ ε ν ε ίς  π α ρ ά γ ο ν τ ε ς  ό π ω ς  ε ν τ α τ ικ ή  α λ ιε ία  ή σ ε  μ η  α ν θ ρ ω π ο γ ε ν ε ίς  

π α ρ ά γ ο ν τ ε ς  ό π ω ς  η φ υ σ ικ ή  ε μ φ ά ν ισ η  α λ λ η λ ό μ ο ρ φ ω ν  σ ε  γ ε ν ε τ ικ ο ύ ς  τ ό π ο υ ς  

τα  ο π ο ία  υ π ε ρ έ χ ο υ ν  σ ε  σ χ έ σ η  μ ε  ά λ λ α  α λ λ η λ ό μ ο ρ φ α  (π .χ  α ν θ ε κ τ ικ ό τ η τ α  σ ε  

α σ θ έ ν ε ιε ς  κ λ π ).

Σ τη  χ ώ ρ α  μ α ς  δ ε ν  υ π ά ρ χ ο υ ν  ε π ίσ η μ α  σ τ ο ιχ ε ία  γ ια  τ ις  α λ ιε υ μ έ ν ε ς  π ο σ ό τ η τ ε ς  

τ ω ν  π α ρ α π ά ν ω  ε ιδ ώ ν  μ ε  α π ο τ έ λ ε σ μ α  ν α  μ η ν  μ π ο ρ ο ύ ν  ν α  ε ξ α χ θ ο ύ ν  α σ φ α λ ή  

σ υ μ π ε ρ ά σ μ α τ α  γ ια  το  α ν  τα  π α ρ α π ά ν ω  ε ίδ η  β ρ ίσ κ ο ν τ α ι κ ά τ ω  α π ό  έ ν τ ο ν η  

α λ ιε υ τ ικ ή  π ίε σ η . Π α ρ ό λ α  α υ τ ά  μ ε  β ά σ η  τα  α π ο τ ε λ έ σ μ α τ α  τ η ς  π α ρ α π ά ν ω  

ε ρ γ α σ ία ς  δ ε ν  φ α ίν ε τ α ι ν α  υ π ά ρ χ ε ι α λ ιε υ τ ικ ή  π ίε σ η  τ ο υ λ ά χ ισ τ ο ν  γ ια  τ ο υ ς  

π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  το υ  α χ ιν ο ύ  κ α θ ώ ς  ο  α χ ιν ό ς  ε ίν α ι π α ν μ ικ τ ικ ό  ε ίδ ο ς . Ό σ ο ν  α φ ο ρ ά  

τ ο υ ς  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  τ ω ν  α σ κ ιδ ίω ν  π α ρ ό λ α  τα  μ ε γ α λ ύ τ ε ρ α  π ο σ ο σ τ ά  

ε τ ε ρ ο ζ υ γ ω τ ία ς  π ρ έ π ε ι ν α  σ η μ ε ιω θ ε ί ό τ ι η α λ ιε ία  το υ ς , η ο π ο ία  γ ίν ε τ α ι σ υ ν ή θ ω ς  

μ ε  κ α τ α δ υ τ ικ ό  ε ξ ο π λ ισ μ ό  δ ε ν  ξ ε π ε ρ ν ά  σ υ ν ή θ ω ς  τα  5 0  m . Λ α μ β ά ν ο ν τ α ς  

υ π ό ψ η  το  γ ε γ ο ν ό ς  ό τ ι τα  π α ρ α π ά ν ω  α σ κ ίδ ια  δ ια β ιο ύ ν  σ ε  β ά θ ο ς  μ έ χ ρ ι 2 0 0  m 

δ ε ν  φ α ίν ε τ α ι ν α  υ π ά ρ χ ε ι σ η μ α ν τ ικ ή  π ίε σ η  σ τ α  α π ο θ έ μ α τ α  κ α θ ώ ς  ο ι υ π ό  

ε κ μ ε τ ά λ λ ε υ σ η  π λ η θ υ σ μ ο ί έ χ ο υ ν  τη  δ υ ν α τ ό τ η τ α  ν α  α ν α κ ά μ ψ ο υ ν .  Τ α  

π α ρ α π ά ν ω  ω σ τ ό σ ο  δ ε ν  σ η μ α ίν ο υ ν  σ ε  κ α μ ία  π ε ρ ίπ τ ω σ η  ό τ ι η α λ ιε ία  τω ν  

π α ρ α π ά ν ω  ε ιδ ώ ν  μ π ο ρ ε ί ν α  γ ίν ε τ α ι α ν ε ξ έ λ ε γ κ τ α .

Ο  κ υ ρ ιό τ ε ρ ο ς  σ τ ό χ ο ς  τ η ς  ε ρ γ α σ ία ς  ή τ α ν  ν α  χ ρ η σ ιμ ο π ο ιη θ ο ύ ν  δ ε δ ο μ έ ν α  α π ό  

R A P D  γ ια  ν α  ε ξ α κ ρ ιβ ω θ ε ί α ν  υ π ά ρ χ ο υ ν  δ ια κ ρ ιτ ο ί  π λ η θ υ σ μ ο ί μ ε τ α ξ ύ  τ ω ν  

δ ια φ ό ρ ω ν  π ε ρ ιο χ ώ ν  δ ε ιγ μ α τ ο λ η ψ ία ς .  Δ ια κ ρ ιτ ο ί  π λ η θ υ σ μ ο ί δ ε ν  μ π ό ρ ε σ α ν  ν α  

ε ξ α κ ρ ιβ ω θ ο ύ ν  μ ό ν ο  σ τ η ν  π ε ρ ίπ τ ω σ η  το υ  Α μ β ρ α κ ικ ο ύ  κ α ι τ η ς  Α σ τ υ π ά λ α ια ς  

κ α ι το υ  Π α γ α σ η τ ικ ο ύ  κ α ι τ η ς  Χ α λ κ ιδ ικ ή  γ ια  τ ο ν  α χ ιν ό  ό π ω ς  έ δ ε ιξ α ν  τα  e x a c t  

te s ts . Ω σ τ ό σ ο  ο ι τ ιμ έ ς  τ ω ν  υ π ο λ ο ίπ ω ν  π λ η θ υ σ μ ώ ν  ε ίν α ι χ α μ η λ έ ς
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σ υ ν η γ ο ρ ώ ν τ α ς  ό τ ι π α ρ ά  τ ις  ό π ο ιε ς  δ ια φ ο ρ έ ς  σ τη  σ υ χ ν ό τ η τ α  τ ω ν  

α λ λ η λ ό μ ο ρ φ ω ν  μ ε τα ξ ύ  τ ω ν  δ ια φ ό ρ ω ν  π λ η θ υ σ μ ώ ν  ο  α χ ιν ό ς  ε ίν α ι π α ν μ ικ τ ικ ό  

ε ίδ ο ς . Ο  λ ό γ ο ς  τ η ς  σ η μ α σ ία ς  π ο υ  έ χ ε ι ο  ε ν τ ο π ισ μ ό ς  δ ια κ ρ ιτ ώ ν  π λ η θ υ σ μ ώ ν  

έ γ κ ε ιτ α ι σ τ ο  γ ε γ ο ν ό ς  ό τ ι σ ε  α υ τ ή ν  τ η ν  π ε ρ ίπ τ ω σ η  ε ίν α ι δ υ ν α τ ή  η π ιο  

α π ο τ ε λ ε σ μ α τ ικ ή  δ ια χ ε ίρ ισ ή  το υ . Γ ν ω ρ ίζ ο ν τ α ς  κ α ν ε ίς  ό τ ι κ ά π ο ιο ι π λ η θ υ σ μ ο ί 

δ ια φ έ ρ ο υ ν  γ ε ν ε τ ικ ά  μ π ο ρ ε ί ν α  α π ο φ ύ γ ε ι κ α ν ε ίς  ν α  υ π ο π έ σ ε ι σ ε  σ η μ α ν τ ικ ά  

λ ά θ η  τα  ο π ο ία  έ γ ιν α ν  σ ε  π ο λ λ έ ς  π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  σ το  π α ρ ε λ θ ό ν .  Τ α  π α ρ α π ά ν ω  

λ ά θ η  α ν α φ έ ρ ο ν τ α ι κ υ ρ ίω ς  σ τ ο υ ς  ε μ π λ ο υ τ ισ μ ο ύ ς  ο ι ο π ο ίο ι σ ε  π ο λ λ έ ς  

π ε ρ ιπ τ ώ σ ε ις  έ γ ιν α ν  χ ω ρ ίς  ν α  λ ά β ο υ ν  υ π ό ψ η  τη  γ ε ν ε τ ικ ή  α π ό σ τ α σ η  μ ε τ α ξ ύ  

τ ω ν  π λ η θ υ σ μ ώ ν  μ ε  α π ο τ έ λ ε σ μ α  κ α ι ν α  α π ο τ ύ χ ο υ ν  κ α ι ν α  ε ξ α φ α ν ίσ ο υ ν  

α υ τ ό χ θ ο ν ο  ε ίδ η . Μ ε  β ά σ η  τα  π α ρ α π ά ν ω  δ ε ν  δ ια φ α ίν ε τ α ι κ ίν δ υ ν ο ς  ε ν ίσ χ υ σ η ς  

κ ά π ο ιο υ  α π ό  τ ο υ ς  υ π ό  ε ξ έ τ α σ η  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  α χ ιν ο ύ , ε φ ό σ ο ν  ε λ α τ τ ω θ ε ί σ το  

μ έ λ λ ο ν , μ ε  ά τ ο μ α  ά λ λ ω ν  π λ η θ υ σ μ ώ ν . Γ ια  τ η ν  π ε ρ ίπ τ ω σ η  τ ω ν  α σ κ ιδ ίω ν  

ω σ τ ό σ ο  α π α ιτ ο ύ ν τ α ι ε π ιπ λ έ ο ν  σ το ιχ ε ία .

Σ υ ν ο ψ ίζ ο ν τ α ς  η π α ρ α π ά ν ω  ε ρ γ α σ ία  έ δ ε ιξ ε  ό τ ι υ π ά ρ χ ο υ ν  δ ια κ ρ ιτ ο ί  

π λ η θ υ σ μ ο ί σ τ η ν  π ε ρ ίπ τ ω σ η  τ ω ν  α σ κ ιδ ίω ν  ο ι ο π ο ίο ι χ ρ ή ζ ο υ ν  π ρ ο σ ε κ τ ικ ή ς  

δ ια χ ε ίρ ισ η ς . Ε π ίσ η ς  δ ε ν  κ α τ έ σ τ η  δ υ ν α τ ή  η ε ξ α κ ρ ίβ ω σ η  α ν  κ ά π ο ιο ς  α π ό  τ ο υ ς  

υ π ό  ε ξ έ τ α σ η  π λ η θ υ σ μ ο ύ ς  β ρ ίσ κ ε τ α ι κ ά τ ω  α π ό  α λ ιε υ τ ικ ή  π ίε σ η . Ω ς  μ ε λ λ ο ν τ ικ ή  

κ α τ ε ύ θ υ ν σ η  κ ρ ίν ε τ α ι α π α ρ α ίτ η τ η  η ε π ε ξ ε ρ γ α σ ία  τ ω ν  δ ε ιγ μ ά τ ω ν  κ α ι μ ε  ά λ λ ο υ ς  

μ ο ρ ια κ ο ύ ς  δ ε ίκ τ ε ς  ό π ω ς  ο ι m ic ro s a te l l i te s  γ ια  τ η ν  α σ φ α λ έ σ τ ε ρ η  δ ιε ξ α γ ω γ ή

σ υ μ π ε ρ α σ μ ά τ ω ν .
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ABSTRACT

T h e  a im  o f  p re s e n t  w o r k  w a s  th e  d e te rm in a t io n  o f  g e n e t ic  p o ly m o rp h is m  o f  

s e a  u rc h in  Paracentrotus lividus a n d  a s k id ia n  Microcosmus sabatieri. D a ta  o f  

a b o v e  s p e c ie s  c a m e  b y  u s in g  th e  te c h n iq u e  o f  R A P D , w h ic h  w e re  a n a ly z e d  

u s in g  s u ita b le  s o f tw a re  fo r  th e  t r e a tm e n t  o f  g e n e t ic  d a ta . In m o re  d e ta i l  in  th e  

p re s e n t  w o r k  w e re  u s e d  th e  s o f tw a re  G e n A le x , T F P G A , P o p G e n e , P h y lip  a n d  

A r le q u in .  W ith  th e  h e lp  o f  th e  a b o v e  s o f tw a re  w e re  e s t im a te d  th e  m e d iu m  

h e te ro z y g o s ity ,  th e  p e rc e n ta g e s  o f  p o ly m o rp h ic  g e n e t ic  lo c u s , th e  e s t im a to rs  

o f  g e n e t ic  d is ta n c e  a n d  o th e r  e s t im a to r s  o f  g e n e t ic  p o ly m o rp h is m . M o re o v e r  

in  th e  p re s e n t  w o rk  w a s  c o n d u c te d  A M O V A , e x a c t  te s t,  n e u tra l i ty  te s t, 

h o m o g e n e ity  te s t,  M a n te l te s t  a n d  th e  a p p ro p r ia te  d e n d o g ra m s  fo r  th e  e a c h  

e s t im a to r  o f  g e n e t ic  d is ta n c e . F ro m  th e  re s u lts  w a s  p ro v e d  th a t  R A P D  

c o n s t i tu te  a  s u ita b le  te c h n iq u e  fo r  th e  s tu d y  o f  g e n e t ic  p o ly m o rp h is m  in  s e a  

u rc h in  a n d  a s k id ia n . T h e  s e a  u rc h in  p re s e n te d  g re a te r  le v e ls  o f  g e n e t ic  

p o ly m o rp h is m  a n d  g e n e  f lo w  th a n  th e  a s k id ia n . T h e  a b o v e  c o n tr ib u te  to  th e  

fa c t  th a t  th e  s e a  u rc h in  is  a  p a n m ic t ic  s p e c ie s , w ith  s m a ll d if fe re n c e s  b e tw e e n  

th e  p o p u la t io n s  th a t  w e re  e x a m in e d . O n  th e  c o n tra ry  in  a s k id ia n  w e re  

o b s e rv e d  s ta t is t ic a l ly  im p o r ta n t  d if fe re n c e s  b e tw e e n  th e  p o p u la t io n s  o f  th e  

s tu d y , w h ic h  c o n tr ib u te s  to  th e  o p in io n  th a t  in  th is  s p e c ie s  e x is t  

d is t in g u is h a b le  p o p u la t io n s  a t  le a s t f ro m  th e  g e n e t ic  p o in t  o f  v ie w  w h ic h  

re q u ire  c a re fu l m a n a g e m e n t.  T h e  a b o v e  re s u lts  c o m e  in  a g re e m e n t  w ith  th e  

fa c t  th a t  th e  la rv e s  o f  s e a  u rc h in  a re  p la n k to n o tro p h ic ,  w h i le  th o s e  o f  th e  

a s k id ia n  a re  le k ith o t ro p h ic .

Keywords: R A P D , Paracentrotus lividus, Microcosmus sabatieri, g e n e t ic  

d is ta n c e
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