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RELATIA DINTRE DISTANTA GENETICA SI DISTANTA
GEOGRAFICA LA UNELE POPULATII DE OROBANCHE CUMANA
WALLR. DIN REPUBLICA MOLDOVA

Steliana CLAPCO, Rodica MARTEA, Maria DUCA

Abstract. The paper presents the results of the analysis of relationship between genetic distance and geographical
distance in different broomrape populations (Orobanche cumana) - a rhizopathogen specific for sunflower that
essentially affects the production of this important oil crop. Thirty-nine broomrape populations collected from
different regions of the Republic of Moldova and belonging to different races (< E, F, G and H) have been included
in the study. Correlative analysis of the data with reference to the genetic distance calculated based on the results
of fingerprinting with SSR (Simple Sequence Repeats) and ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) markers and to
the geographical distance suggested that no correlation exists between these two parameters. The matrix of genetic
distances was used as input for a principal coordinate analysis (PCoA). The PCoA revealed a more clear grouping
of populations from the same region in the case of ISSR analysis, the main part of populations from central and
southern part of the country being grouped into two clusters, regardless of their race.
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Rezumat. Lucrarea prezinta rezultatele unui studiu destinat analizei relatiei dintre distanta genetica si distanta
geografica la diverse populatii de lupoaie (Orobanche cumana) — un rizopatogen specific culturii de floarea-
soarelui, care afecteaza esential productia acestei plante oleaginoase importante. Invesitigatia a inclus 39 de
populatii de lupoaie provenite din diverse regiuni ale Republicii Moldova si apartinand diferitor rase (< E, F, G si
H). Analiza corelativa a datelor cu referire la distanta genetica calculata in baza rezultatelor amprentarii cu markeri
SSR (Simple Sequence Repeats) si ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) si a distantei geografice a pus in evidenta
absenta corelatiilor semnificative dintre acesti doi parametri. Analiza coordonatelor principale (PCoA), realizata in
baza matricei distantelor genetice, a relevat o grupare mai certad a populatiilor din aceeasi regiune in cazul analizei
cu markeri ISSR, populatiile provenite din partea centrala i de sud a tarii, cu unele exceptii, fiind grupate in doua
clustere distincte, indiferent de apartenenta rasiala.

Cuvinte-cheie: Lupoaie; Distantd genetica; Distantd geografica; Marcheri SSR; Marcheri ISSR.

INTRODUCERE

In ultimii ani se constata o evolutie rapida a raselor de lupoaie (Orobanche cumana) — un rizopatogen
specific culturii de floarea-soarelui, care afecteaza esential productia acestei plante practic in toate tarile
cultivatoare (Duca, M. 2015; Molinero-Ruiz, L. et al. 2015). Intelegerea mecanismului de aparitie a
raselor necesitd o cunoastere mai profunda a structurii genetice si dinamicii populatiilor de lupoaie,
studiile de acest tip fiind, insd, foarte limitate. Instrumente fiabile pentru astfel de cercetari sunt marcherii
moleculari, care oferd rezultate precise in termene restranse.

Analiza diversitatii genetice a 8 populatii de lupoaie de origine diferitd (Bulgaria, Romania, Turcia, Spa-
nia), cu implicarea marcherilor RAPD, a relevat existenta a doua fonduri de gene incluzand populatiile din
Europa de Est si, respectiv, pe cele din Spania, precum si divergente esentiale intre nivelul diversitatii gene-
tice intra- si interpopulationale (Gagne, G. et al. 1998), atribuite faptului ca lupoaia este o plantd autogama
(Satovic, Z. et al. 2009). Existenta a doua grupuri distincte de gene a fost raportata si cu referire la O. cumana
din Tunisia (Jebri, M. et al. 2017). Un nivel inalt al diversitatii intrapopulationale a fost stabilit, cu utilizarea
marcherilor SSR, in cazul lupoaiei provenite din Rusia si Kazahstan (Guchetl, S. et al. 2014).

Recent, in Spania a fost constatatd existenta a doud fonduri de gene indepartate genetic §i caracte-
rizate prin variabilitate intra- si interpopulationald semnificativ scazuta (Pineda-Martos, R. et al. 2014).
Totodata, un sir de populatii au prezentat o diversitate genetica mai 1nalta, explicata prin prezenta indi-
vizilor din ambele fonduri de gene si a Incrucisarilor dintre acestia. Astfel, s-a stabilit ca O. cumana nu
este strict autogama, intr-o oarecare masura realizandu-se si polenizarea incrucisata. Datele au fost con-
firmate prin experiente efectuate cu utilizarea unor forme mutante ale parazitului, lipsite de pigmentatie
antocianica (Rodriguez-Ojeda, M. et al. 2013).

De rand cu sistemul de incrucisare, un impact esential asupra structurii genetice a populatiilor il
exercitd conditiile geografice si climatice variabile, urmate de actiunea selectiei naturale (Jump,
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A. et al. 2009). Un factor important ce Tmpiedica fluxul genic si promoveaza diferentierea genetica
intrapopulationald este considerata si distanta geografica (Kuss, P. et al. 2008), similitudinea genetica
scazand odata cu cresterea acesteia.

Tinand cont de cele expuse, in vederea elucidarii diversitatii genetice a populatiilor de O. cumana de pe
teritoriul Republicii Moldova, precum si a unor aspecte ale mecanismului de evolutie a raselor, scopul prezentei
lucrari consta in analiza relatiei dintre distanta genetica si distanta geografica la diverse populatii de lupoaie.

MATERIALE SI METODE

Studiul a inclus analiza integrativda a profilelor moleculare, generate de marcherii SSR (Simple
Sequence Repeats) si ISSR (Inter Simple Sequence Repeats), a 39 de populatii de lupoaie provenite din
diverse regiuni ale Republicii Moldova si apartinand diferitor rase (< E, F, G si H), conform figurii 1
(Duca, M. et al. 2017b; Duca, M. et al. 2019).

Notarea Coordonate
E Localitat conventio-
N CLantare nali a Latitudine | Longitudine
populatiilor N E
I. Donduseni NEI 48228892 | 27.613299
a 2. Soroca NF2 47579726 | 28362788
o[ 3 Bami NG3 48104989 | 28.192428
/i 4 Prepelifa N4 47730884 | 27.849793
Bricent el 3. Baciol CET (46915182 28916058
. 6. Branzenii Noi CE2Z | 47373933 | 28294544
Edinet Soroca 7. Bufeni CE3 46.852859 | 28.621420
Drochfa 8. Cazanest CE4 47381411 | 28292311
Riseani Flore 4 9. Chisinau CE3 46575126 | 28.532648
Molgénesn
. o . T0. Floreni CE6 46.954296 | 28.962104
Gidenl Redn| IT. Fundul Gal- CE7 46.881300 | 28.623780
.
Sin.j:cr\‘ni = benei
. — & [ T2 Holercani CES 47323136 | 29.054021
alesti
e Z | 13 Tzbiste CE9 | 47.201635 | 29.078819
, = O [ T4, Sangera CET0 | 46.888354 | 28.982607
Uoghen Cilirasi Wit Dubisari 5. Rassvet CFTI 47204661 | 28.425010
S Crivlen 16. Costuleni CGI2Z | 47.097199 | 27.894386
T 17. Frasanesti CGI3 47.036199 | 28.034449
kgt o T8, Verejeni CGI4 | 47334185 | 28.261061
' T9. Ciocalteni CHI5 | 47.303564 | 28373435
iy vt it 20. Sarata CHIG [ 46.774406 | 28.524220
) = Mereseni
Ciiugoni B 21. Cazangic SET 46.513600 | 28.417823
Cinia 272, Cimislia SEZ 46530926 | 28.786454
Leov: stefan Vodi
Jon . 23. Crihana Veche SE3 45834656 | 28.206904
24 Carabetovea SF4 46415016 | 28.887975
(] Basarabeasea 25. Grigorievca SF5 46.694832 | 29.342701
8 mrat
Canten] ™ 76, Slobozia Mare SF6 [ 45.622433 | 28312738
T T 27, Stefan-Voda SF7 46495555 | 29.684309
78 Besalma SGS 76.172859 | 28.648532
Eﬁfm 29. Chirsova SG9 46.152590 | 28.396450
g 8730, Ciadar-Lunga SGI0O | 46.067189 | 28.790938
L 3T, Gura Galbenei SGI1 46.713128 | 28.671418
= 32. Manta SGI2Z [ 45.792166 | 28.245798
33. Talmaza SGI3 [ 46.627920 | 29.685250
34, Alexanderfeld SHI4 | 45.806667 | 28.427778
35. Congaz SHI5 [ 46.126402 | 28.563278
36. Corten SHI6 | 46.031638 | 28.718046
37. Ermoclia SHI7 | 46333956 | 23.374065
38, Svellai SHIS | 46.228000 | 28.334264
39. Taraclia SHI9 [ 43532478 | 28.351192

Figura 1. Locatiile geografice si coordonatele a 39 de populatii de O. cumana studiate

*Populatiile din diferite rase si regiuni sunt indicate pe hartd dupa cum urmeaza: albastru — rasa E; verde — rasa F; oranj —
rasa G; rosu — rasa H; N — regiunea Nord, C — regiunea Centru, S — regiunea Sud.
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Distanta genetica (DG) dintre populatiile evaluate s-a determinat dupa Nei (Nei, M. 1978), in baza
indicelui de similaritate Jaccard, conform formulei: DG = — In(SG). Matricea DG a fost utilizata pentru
analiza coordonatelor principale (PCoA). PCoA a fost realizata in programul XLSTAT, versiunea 2018.1.
De asemenea, pentru fiecare combinatie posibila de populatii, in conformitate cu coordonatele locului de
colectare a probelor (latitudine/longitudine) a fost calculata distanta geografica in kilometri, cu aplicarea
calculatorului online (https://www.nhc.noaa.gov/gccalc.shtml).

REZULTATE SI DISCUTII

Una dintre abordarile utilizate in studiile diversitatii genetice inter- si intrapopulationale se bazeaza pe
comparatia genotipurilor individuale si constructia unei matrice de similaritate/disimilaritate genetica (Kos-
man, E. et al. 2005). In acest scop sunt utilizati marcherii moleculari dominanti, de tipul RAPD si ISSR
(Benharrat, H. et al. 2002; Ciuca, M. et al. 2004), precum si marcherii SSR, carora li se acorda prioritate
in ultimul timp datoritd avantajelor oferite — mostenirea codominanta, numarul multiplu de alele si gradul
inalt de polimorfism (Bilgen, B. et al. 2019; Martin-Sanz, et al. 2016; Pineda-Martos, R. et al. 2013, 2014).
Marcherii SSR si ISSR au fost utilizati inclusiv pentru studiul diversitatii populatiilor de O. cumana de pe
teritoriul Republicii Moldova (Duca, M. et al. 2017b; Duca, M. et al. 2019), unde patogenul a fost detectat
inca la sfarsitul secolului XIX, dezvoltand rapid rase noi, astfel incat, actualmente, pe cAmpurile din tara sunt
prezente toate rasele cunoscute, inclusiv cele mai virulente (G si H) (Duca, M., 2015; Duca, M. et al. 2017a).

Analiza amprentelor moleculare, obtinute cu utilizarea a 12 marcheri SSR (Duca, M. et al. 2017b) si 13
ISSR (Duca, M. et al. 2019), a relevat particularitati moleculare comune sau asemanatoare, dar si divergen-
te genetice intre cele 39 de populatii de Orobanche cumana colectate din diferite localitati ale Republicii
Moldova. Astfel, distanta genetica, care releva gradul de inrudire (similaritate/disimilaritate), fiind un indi-
cator util pentru reconstructia istoriei populatiilor si intelegerea originii biodiversitatii, a demonstrat valori
cuprinse intre 0,16-0,75 si, respectiv, 0,17-0,81 (tabelul 1). Aceste date sugereaza ca printre populatiile stu-
diate se intdlnesc grupuri cu multe gene similare, cu distante genetice mici, fiind strans legate si/sau avand
un stramog comun recent, precum si populatii cu o structurd genetica distantd. De remarcat ca distanta
geografica minima dintre combinatiile populatiilor de lupoaie a constituit 45 km, iar cea maxima — 189 km.

in baza datelor obtinute cu marcherii SSR, cele mai variabile valori ale distantei genetice au fost de-
tectate in regiunea de Sud (DG=0,16-0,75) si centrala a tarii (DG=0,27-0,73). La populatiile din partea
de Nord, indicii dati variaza nesemnificativ, ceea ce este evident, tinand cont de numarul redus de popu-
latii analizate din aceasta regiune. Cele mai mari valori ale distantei genetice (DG=0,75) s-au constatat
la populatiile SE1-SF7 (Cazangic — Stefan-Voda) si SF6-CF11 (Gura Galbenei — Rassvet), apartinand
raselor E si F. Valorile maximale ale distantei genetice in regiunea de Nord (0,63) si Centru (0,73) au
fost constatate pentru populatiile NF2-NG3 (Soroca si Balti) si CG12-CF11 (Rassvet si Costuleni), iar
in partea de Sud — intre SE1-SF7 (Cazangic si Stefan-Voda).

Tabelul 1. Distanta genetica si geografica a populatiilor de lupoaie de pe teritoriul Republicii
Moldova (in functie de regiunea de provenienta)

Populatii Distanta maxima Populatii Distantad minima Media
Genetica | Geografica, km Genetica | Geografici, km
NORD
SSR NF2-NG3 0,63 60 NF2-NH4 0,46 44 0,53
ISSR NF2-NG3 0,58 60 NE1-NH4 0,37 53 0,45
CENTRU
SSR CG12-CF11 0,73 42 CE2-CE6 0,27 69 0,46
ISSR CE2-CE7 0,52 60 CE7-CHI16 0,22 95 0,39
SUD
SSR SE1-SF7 0,75 97 SG10-SH19 0,16 68 0,48
ISSR SG12-SG8 0,76 98 SG13-SF7 0,21 48 0,45
TOATE POPULATIILE
CF11-SF6
SSR SEL.SF7 0,75 124 SG10-SH19 0,16 68 0,49
ISSR NH4-SG8 0,81 189 NF2- SH16 0,17 174 0,45
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La analiza per ansamblu a populatiilor de lupoaie, cele mai mici valori ale distantei genetice si, re-
spectiv, cel mai Tnalt grad de similaritate, au fost constatate intre probele SG10-SH19 (DG=0,16), colec-
tate din Ciadar-Lunga si Taraclia, precum si la CH15-SG13, CH16-SH15, SF4-SG9 (DG=0,21-0,25). Pe
regiuni, valorile minime se constata la urmatoarele grupuri de populatii — NF2-NH4 (Nord), CE2-CE6
(Centru) si, respectiv, SG10-SH19 (Sud).

In mod similar, rezultatele analizei populatiilor de lupoaie cu utilizarea marcherilor ISSR denota faptul
ca distanta genetica a variat de la 0,17 pana la 0,81 pentru NF2-SH17 (Soroca — Ermoclia) si, respectiv,
pentru NH4-SG8 (Prepelita — Besalma). In functie de pozitia geografica, populatiile au prezentat valori mini-
me ale distantei genetice in cazul combinatiilor NE1-NH4 (DG=0,37), CE7-CH16 (DG=0,22) si SG13-SF7
(DG=0,21), iar valori maxime — in cazul NF2-NG3 (DG=0,58), CE2-CE7 (DG=0,39) si SG12-SG8 (0,76).

S-a constatat ca, pentru ambele tipuri de marcheri utilizati, nu a existat o diferentd esentiala intre
valorile medii ale distantei genetice Intre populatii per ansamblu (DG=0,49 in cazul SSR si DG=0,45 in
cazul ISSR), si nici pentru plantele colectate din regiunea de Sud (DG=0,48 si DG=0,45, respectiv), dis-
tinctii mai evidente fiind relevate in cazul probelor din Nord (DG=0,53 si DG=0,45) si Centru (DG=0,46
si DG=0,39). Dintre toate perechile de populatii (740 de variante), majoritatea au prezentat valori ale
distantei genetice mai mici sau egale cu 0,5, ponderea acestora fiind mai inalta in cazul analizei cu mar-
cheri ISSR, comparativ cu marcherii SSR. Astfel, la amprentarea SSR, indici mai mici de 0,5 au fost
relevati in 56% de cazuri, pe cand la analiza ISSR acest indicator a fost de 76%. La analiza populatiilor
per regiuni, cele mai mari diferente intre ponderea combinatiilor cu valori mai mici sau egale cu 0,5 au
fost stabilite in zona de Nord, constituind 33% si, respectiv, 100% in cazul marcherilor SSR si ISSR, si
in zona de Sud — cu 70% si, respectiv, 98%. In regiunea centrala diferenta este de doar 10%, ponderea
combinatiilor fiind de 64% la analiza SSR si de 74% la analiza ISSR.

Analizand lotul integral de populatii de lupoaie colectate de pe teritoriul Republicii Moldova, s-a
constatat ca, in cazul amprentarii SSR, cele mai distantate din punct de vedere genetic (DG=0,73-0,75)
sunt probele colectate in partea de Sud a tarii: SE1-SF7 (Cazangic — Stefan-Voda); SF6-CF11 (Gura Gal-
benei — Rassvet), SE1-SH18 (Cazangic — Svetlai), SF6-SG11 (Slobozia Mare — Gura Galbenei), SF6-
SG11 (Slobozia Mare — Gura Galbenei), SE1-SF6 (Cazangic — Slobozia Mare), desi acestea sunt ampla-
sate 1n aceeasi regiune, iar distanta geografica dintre ele nu este atat de mare, variind intre 32-124 km. O
tendinta similara este observata inclusiv la analiza datelor per regiune. Astfel, distanta geografica dintre
populatiile cu cele mai mari valori ale distantei genetice constituie 60 km la probele din Nord, 42 km la
cele din Centru si 97 km la cele din Sud. Valorile mentionate nu se deosebesc esential de cele remarcate
la combinatiile care sunt cele mai apropiate din punct de vedere genetic. In acest context, distanta dintre
probele care au marcat cele mai mici valori ale distantei genetice este cuprinsa intre 68-125 km.

Un tablou diferit s-a conturat in cazul amprentarii ISSR, cele mai mari distante genetice (DG=0,78-
0,81) fiind constatate la combinatiile dintre diverse populatii de lupoaie din regiunea de Sud cu probe din
Nord (NEI-SGS8; NG3-SG8; NH4-SG8) si Centru (CE9-SGS), distantate semnificativ, inclusiv geografic
(119-241 km). Totodata, unele populatii, desi sunt, practic, la fel de distantate genetic (DG=0,74-0,76),
sunt localizate la distante fizice de 32-99 km. Distantele geografice sunt destul de mari si in cazul ma-
joritatii combinatiilor ce au prezentat valori minime ale distantei genetice (0,17-0,23). Astfel, distanta
geografica la populatiile NF2-SH16 (Soroca — Corten), CE3-SH17 (Buteni — Ermoclia), CH16-SH17
(Sarata-Mereseni — Ermoclia), SE2-SH17 (Cimislia — Ermoclia), SF7-SH17 (Stefan-Voda — Ermoclia)
variaza intre 174-484 km. In cazul unor combinatii, att distanta genetica, cét si cea geograficd prezint
valori minime, constituind 0,22-0,23 si, respectiv, 6-43 km.

Datele analizei coordonatelor principale (PCoA), generate in baza amprentelor moleculare, prezentate in
figura 2, pun in evidenta diferentele esentiale dintre populatii, acestea fiind dispersate pe grafic intr-un spatiu
bidimensional, si releva gruparea preferentiala a populatiilor amplasate in aceeasi regiune geografica.

In reprezentarea grafica generatd in baza matricelor de date SSR (figura 2A), cele mai distantate si
dispersate spatial sunt populatiile din Rassvet (CF11), Costuleni (CG12), Cazangic (SE1), Slobozia Mare
(SF6), Stefan-Voda (SF7), Gura Galbenei (SG11), Ermoclia (SH17), din Sudul si Centrul tarii, precum si
probele colectate din localitatea Balti (NG3), regiunea de Nord. Populatiile mentionate se caracterizeaza
prin cel mai inalt nivel de disimilaritate fata de celelalte populatii, iar diverse combinatii ale acestora cu
populatii provenite din alte localitati prezinta valori maxime ale distantei genetice (tabelul 1).
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Figura 2. Analiza coordonatelor principale (PCoA) in baza amprentelor moleculare a 39 de
populatii de O. cumana cu utilizarea marcherilor SSR (A) si ISSR (B)

O grupare mai certa a populatiilor cu provenientd geografica comuna (din aceeasi regiune) se releva
in cazul analizei cu marcheri ISSR (figura 2B). Astfel, populatiile provenite din partea centrala si sudica
a tarii, cu unele exceptii, sunt grupate in doua clustere distincte, indiferent de apartenenta rasiald, iar
populatiile din Nordul Moldovei sunt dispersate in ambele grupuri. De asemenea, se demonstreaza o si-
milaritatea genetica redusa a populatiilor SG8 (Besalma) si SH14 (Alexanderfeld), in raport cu celelalte
populatii analizate, acestea prezentand o distantd genetica inalta.

Analiza corelativa a datelor cu referire la distanta genetica, calculata in baza rezultatelor amprentarii
cu marcheri SSR si ISSR, si a celor privind distanta geografica pune in evidenta absenta corelatiilor
semnificative dintre acesti doi parametri, acest fapt fiind mai evident in cazul studiului SSR (tabelul 2).

Tabelul 2. Relatia dintre distanta genetica, stabilita in baza amprentelor SSR i
ISSR, si cea geografica (in functie de regiunea de provenientd a lupoaiei)

| DG (SSR) / Distanta geografici | DG (ISSR) / Distanta geografici
Nord
NxN -0,16" 0,39
NxC 0,120 -0,02"
NxS 0,15m 0,16™
Centru
CxN 0,12 -0,02"
CxC 0,21 0,48™
CxS 0,01 -0,05"
Sud
NxS 0,15m 0,16™
CxS -0,01™ -0,05"
SxS 0,06 -0,10"
Toate populatiile
| 0,12 | 0,08™

Nota: ™ — valori nesemnificative statistic



Steliana CLAPCO, Rodica MARTEA, Maria DUCA. Relatia dintre distanta genetica si distanta geografica la unele populatii de Orobanche... (73-80)

78 Stiinta agricola, nr. 1 (2020)

La utilizarea marcherilor ISSR, in cazul populatiilor din partea de Nord si de Centru a tarii, au fost
puse in evidenta valori mai inalte ale coeficientilor de corelatie dintre distanta genetica si cea geografica
(N:N=0,39 si, respectiv, C:C= 0,48), acestea fiind, insa, nesemnificative statistic.

Divergentele semnificative, inclusiv dintre populatiile amplasate geografic la distante mici, sugereaza
faptul ca fluxul de gene intre populatii este destul de redus, iar diferentele dintre populatii pot fi atribuite
preferential introducerii separate a acestora, in diferite zone, concomitent cu semintele de floarea-soarelui,
date similare fiind raportate si de alti cercetatori (Jebri, M. et al. 2017; Pineda-Martos, R. et al. 2014).

Analiza datelor amprentarii SSR in cazul gruparii populatiilor de lupoaie in baza criteriului de apar-
tenenta rasiald (E, F, G, H) releva cele mai mici valori ale distantei genetice la combinatia CE2-CE6
(DG=0,27) pentru rasa E, la SF5-SF7 (DG=0,33) pentru rasa F, la SG8-SG9 (DG=0,28) pentru rasa G si
la CH16-SH15 (DG=0,23) pentru rasa H (tabelul 3).

Tabelul 3. Distanta genetica si geografica a populatiilor de lupoaie de pe
teritoriul Republicii Moldova (in functie de apartenenta rasiala)

Populatia Distanta maxima Populatia Distanta minima Media
Genetica | Geografici, km Genetica | Geografica, km

RASAE

SSR CE2-SE1 0,70 96 CE2-CE6 0,27 69 0,48

ISSR  |CE2-CE7 0,52 60 CE1-CE6 0,25 6 0,40
RASAF

SSR CF11-SF6 0,75 176 SF5-SF7 0,33 34 0,53

ISSR  |CF11-SF4 0,54 95 NF2-SF4 0,23 135 0,41
RASA G

NG3-SG11 0,63 159

SSR NG3-SG13 0.63 199 SG8-SGY 0,28 80 0,47

ISSR  |NG3-SG8 0,78 217 SG11-SG13 0,28 78 0,49
RASAH

SSR SH14-SH15 0,58 37 CHI16-SH15 0,23 72 0,45

ISSR  |SHI4-SHIS5 0,72 37 CH16-SH17 0,23 397 0,47

De mentionat ca majoritatea dintre populatiile date sunt colectate din aceeasi regiune, distanta ge-
ograficd dintre ele variind intre 34-80 km. Valorile maxime ale distantei geografice au fost stabilite la
combinatiile CE2-SE1 (DG=0,70) pentru probele din rasa E, la CF11-SF6 (DG=0,75) pentru probele din
rasa F, NG3-SG11si NG3-SG13 (DG=0,63) pentru probele din rasa G si SH14-SH15 (DG=0,58) pentru
cele din rasa H. Se poate constata, astfel, ca cele mai distantate genetic sunt imbinarile dintre populatii
care provin din diverse zone geografice, amplasate la distante de 96-399 km.

Un tablou distinct se remarca in cazul rezultatelor obtinute cu implicarea marcherilor ISSR, consta-
tandu-se ca distanta geografica variaza esential, de la valori destul de mici (6,0 km) pana la valori mari
(397,0 km), atat in cazul populatiilor cel mai distantate, cat si al celor mai apropiate din punct de vedere
genetic. Astfel, valorile maxime ale distantei genetice la populatiile de lupoaie din diferite rase variaza
intre 0,52-0,78, iar cele minime — intre 0,23-0,28, pe cand distantele geografice dintre populatiile men-
tionate sunt cuprinse intre 37-217 km si, respectiv, 6-397 km.

Generalizand rezultatele obtinute, se constata ca, la majoritatea raselor, distanta genetica dintre populatii
este, preferential, mai mare de 0,5 la amprentarea SSR si, respectiv, mai mica de 0,5 la utilizarea marcherilor
ISSR. Astfel, la analiza SSR, ponderea combinatiilor ce au prezentat valori ale DG > 0,5 a constituit 48%
(rasa E), 67% (rasa F), 54% (rasa G) si 36% (rasa H) din totalul de combinatii posibile. In cazul studiului cu
marcheri ISSR, ponderea combinatiilor caracterizate prin valori ale DG > 0,5 a fost semnificativ mai mica, in
special pentru probele din rasa E si F (5,5% si, respectiv, 13%), si aproximativ egala cu cea relevata la analiza
SSR pentru combinatiile de populatii apartinand raselor mai virulente G (43%) si H (32%).

In cazul gruparii populatilor in functie de apartenenta rasiald, analiza corelativa a datelor privind
distanta genetica si cea geografica denota existenta unor corelatii slabe (0,30-0,37) la rasele E si G, in
cazul ambelor tipuri de marcheri. Populatiile din rasa F se evidentiaza prin corelatii rezonabile, in sens
pozitiv (0,50), la amprentarea SSR, si prin valori negative (-0,55) — la amprentarea ISSR (tabelul 4).
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Tabelul 4. Relatia dintre distanta genetica, stabilita in baza amprentelor SSR §i
ISSR, si cea geografica (in functie de apartenenta rasiala)

Rasa DG (SSR) / Distanta geografica DG (ISSR) / Distanta geografica
E 0,17" 0,37*
F 0,50** -0,55%*
G 0,30** 0,33%*
H 0,26" -0,29m

Nota: ™ — valori nesemnificative statistic; * valori semnificative la nivelul de semnificatie p<0.01; ** valori semnificative
la nivelul de semnificatie p<0.05;

Desi unele studii au aratat cd izolarea geografica afecteaza in mod semnificativ diferentierea popu-
latiilor si ca distantele genetice sunt corelate cu distantele geografice (Alpert, P. et al. 1993), in cazul
prezentelor analize nu au fost detectate corelatii evidente si semnificative intre distantele genetice si ge-
ografice. Rezultatele obtinute corespund datelor raportate de alti cercetatori, conform carora distantele
geografice nu provoaca neaparat diferentierea genetica a populatiilor si cd acesti parametri nu coreleaza
semnificativ (Wang, Q. et al. 2003).

CONCLUZII

Analiza corelativa a datelor privind distanta genetica calculata in baza rezultatelor amprentarii cu
marcheri SSR si ISSR a 39 populatii de lupoaie provenite din diverse regiuni ale Republicii Moldova,
apartinand diferitor rase (< E, F, G si H), si a distantei geografice a pus in evidentd absenta corelatiilor
semnificative dintre acesti doi parametri.

Studiul coordonatelor principale (PCoA), realizat in baza matricei distantelor genetice, a relevat
0 grupare mai certda a populatiilor din aceeasi regiune in cazul analizei cu marcheri ISSR, populatiile
provenite din zona de Centru si de Sud a tarii, cu unele exceptii, fiind grupate in doua clustere distincte,
indiferent de apartenenta rasiala.
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