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Ivadas. Populiacijy jungimasis yra labai svarbus populiacijy genetinés
struktiiros susiformavimui, riiS§iy genetinés jvairovés iSsaugojimui ir rasiy
iSlikimui nepaisant lokaliy populiacijy iSnykimo. Manoma, kad jirinés rasys
pasizymi mazesne geografine diferenciacija negu sausumos riasys. Tai lemia
geografiniy barjery trikumas, dideli juriniy rasiy populiacijy dydziai, didelis jy
produktyvumas, platus paplitimas bei judrios pelaginés stadijos (spory arba
lervy) trukmé (Luttikhuizen et al., 2003; Kenchington et al., 2006; Bell 2008).

Nors yra tyrimy, patvirtinanciy, kad kai kurie jiriniai dvigeldziai
moliuskai  (Tridacna gigas bei Panopea abrupta) nepasizymi geografine
diferenciacija (Benzie et al., 1992; VVadopalas et al., 2004), tac¢iau yra jrodymy,
kad daugumai jy (austréms, Sukutéms bei midijoms) budinga genetiné
diferenciacija didesnéje arba mazesnéje geografinéje skaléje (Ridgway et al.,
2001; Launey et al., 2002; Zhan et al., 2009; Xiao et al., 2010).

Kuomet populiacijy jungimosi tyrimai rémési tik gyvenimo ciklo
ypatumais ir priekrantés sroviy striprumu, buvo manoma, kad lervos ir sporos
gali migruoti daugybe kilometry ir kad naujai susdariusioje kartoje visi individai
yra imigrantai. Naujy tyrimo metody atsiradimas ir genetiniy Zymeny taikymo
geny srauto tyrimams galimybés leido rasti jrodymy, kad ne visos priekrantéje
gyvenanciy risiy populiacijos yra genetiskai vienodos. PrieSingai, $iuo metu vis
daugéja tyrimy, kurie parodo, kad nepaisant gyvenimo ciklo ypatumy, kurie
lemia didelj individy iSplitimg, dauguma populiacijy yra “uzdaros”, t.y. jos
pasizymi didesnémis ar mazesnémis vidinémis atsistatymo galimybémis (Jones
et al., 1999; Swearer et al., 1999; Cowen et al., 2006; Wood et al., 2007). Taigi,
labai svarbu yra iSsiai$kinti kokiu mastu populiacijos gali save palaikyti ir ar
Sios galimybés yra stabilios laike. Taip pat, svarbu yra nusatyti geny srauto dydj
ir krypti, bei identifikuoti Saltinio ir gavéjo populiacijas.
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Atsakymai ] Siuos klausimus yra labai svarbiis ne tik nykstanciy rasiy
iStekliy valdymui bei biojvairovés issaugojimui, bet ir nevietiniy rasiy poveikio
masto nustatymui bei saugomy jiiriniy teritorijy tinklo darnumo uztikrinimui.

Sio tyrimo tikslas — nustatyti midijy (Mytillus spp.) geneting jvairove bei
populiacing geneting struktiirag Lietuvos priekrantéje bei teritorinéje juroje,
iSanalizuoti populiacijy jungimosi ypatumus ir su tuo susijusias midijy
populiacijy atsistatymo galimybes.

Metodai. Tyrimo metu buvo i$analizuotos 3 midijy populiacijos, i$sidés¢iusios
Baltijos juiros Lietuvos priekrantéje bei teritorinéje juroje (1 pav.).

Meéginiai buvo rinkti 2013-2014 metais ir uzfiksuoti spiritu. DNR buvo
i§skiriama Chelex pagalba. Mikrosatelitiniai lokusai buvo amplifikuojami PGR
pagalba, jy ilgis nustatomas automatiniu DNR sekvenatoriumi. Mikrosatelitinés
DNR Zymeny pagalba buvo nustatyta genetiné midijy jvairové, genetiniai
skirtumai tarp populiacijy, populiacijy giminingumas bei jvertintos geny srauto
tarp skirtingy populiacijy kryptis ir dydis.
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1 pav. Midijy méginiy émimo vietos priekrantéjés ir atviros juros rifuose

Rezultatai ir ju aptarimas. Remiantis gautais rezultatais, midijy populiacijos
lyginamos genetinés jvairovés indikatoriy atzvilgiu, aptariamas genetinés midijy
populiacijy  diferenciacijos bei struktirizacijos mastas, diskutuojamas
mikrosatelitiniy DNR Zymeny tinkamumas populiacijy jungiamumo analizei.
Taip pat aptariamas populiacijy jungimosi vaidmuo genetinés jvairovés
iSsaugojimui, populiacijy struktiiros palaikymui bei nykstanciy midijy istekliy
atstatymui. Tyrimo rezultatai bus lyginami su Baltijos jiros konektyvumo
modelio duomenimis, atliekama modelio validacija



Sis tyrimas yra projekto BONUS BIO-C3 rezultatas ir buvo paremtas BONUS programos

(Art 185), finansuojamos ES kartu su Lietuvos Moksly Taryba.
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