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EFEKTI RAZLICITOG LOVNOG GAZDOVANJA NA GENETSKU STRUKTURU
POPULACIJE DIVLJE SVINJE U JUZNOJ ITALLJI
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Sazetakt: U ovom radu bavimo se uticajima na razli¢ite nacine gazdovanja (visoko zasticeni rezervati,
Nacionalni park i uredeno loviste) na populaciju divlje svinje (Sus scrofa) u Italiji, uz pomo¢ genetskih
markera. Genetske analize su uradene na 300-bp mtDNK 140 uzoraka i 800 sekvenci iz banke gena
(GenBank). Analizirali smo nivoe molekularnog diverziteta i nepoklapanja distribucija za svaku populaciju iz
ovih lovnih oblasti. Sesnaest haplotipova je identifikovano u setovima podataka za divlje svinje koji
pripadaju italijanskim, evropskim i azijskim lozama. Zanimljivo je da visoko zasticeni rezervati pokazuju
poseban italijanski haplotip, dok ostale dve oblasti pokazuju slian genetski patern sa visokim genetskim
diverzitetom i varijabilno$¢u. U ove poslednje dve oblasti pecat ojacavanja populacije raden u proslosti je
oc¢igledan. U Nacionalnom parku bespravni lov bi mogao da bude odgovoran za osiromasenje autohtonih
(italijanskih) haplotipova.
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Uvod
Divlja svinja, Sus scrofa, je znacajna vrsta divljac¢i. U osamnaestom i devetnaestom veku, zbog neodgovornog
lova, ova vrsta je dozivela demografski pad, a negde ¢ak i lokalno gasenje. Od 1980., promene u poljoprivrednoj
praksi, postavljanje vestackih hranilica, progresivno smanjenje grabljivica divlje svinje, favorizovalo je porast
populacije iste u celoj evropskoj oblasti [1, 2]. Prema ovom scenariju ekstenzivna reintrodukcija za potrebe lova
verovatno je odigrala kriti¢nu ulogu [3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11]. Veliki broj grla divlje svinje iz istocne Evrope
preseljen je u srednju Evropu [12], ukljucujuéi i Italiju, s tim da se nije vodilo racuna o moguéim posledicama za
autohtone grupe Zzivotinja. Ustvari, populacije divlje svinje se mnogo eksploatiSu u celoj Evropi. U nekim
slu¢ajevima on se smatra resursom medu vrstama divljaci, sa populacijama koje sluze za lov i odrzavaju se
vestackim popunjavanjem, dok u drugim slucajevima predstavlja napast, odnosno §teto¢inu [12, 13].
U Italiji, gazdovanje divljom svinjom, kao i drugim vrstama divljaci, razlikuje se po oblastima. Na primer,
postoje Visoko zasticeni rezervati (HPR), u kojima je zabranjen lov i ojaCavanje populacije divlje svinje,
Nacionalni park (NP) u kojem su ove aktivnosti bile razvijene do 1995., i Uredena lovista (MHA) (na
italijanskom AT, Ambiti Territoriali di caccia) u kojima je dozvoljen lov i obnavljanje populacije (Tabela 1). U
sva ova tri razlicita tipa oblasti, populacije divlje svinje imaju svoja staniSta. Zakljucci o strukturi populacije i
genetskim osobinama omogucavaju nam da dobijemo informacije o optimalnim strategijama menadzmenta za
ovaj resurs, divljeg vepra.
U ovom radu pokusali smo da procenimo efekat menadzmenta na genetsku strukturu divlje svinje pomocu
sredstava molekularne genetike.

Materijal i metod rada

Dlaka, koza, skeletni mi$iéi, i u$no tkivo uzeti su od 140 divljih svinja iz 3 razli¢ite oblasti u Italiji: HPR, NP i
MHA (vidi Tabelu 1). Ukupna genomska DNK je ekstrahovana pomocu standardne fenol-hloroform metode
[14]. Da bi se povecao mtDNK region parcijalne kontrole (CR) uzeli smo dva prajmera razvijena prema
Okumura et al. [15] (mitL76, 5’-AATATGCGACCCCAAAAATTTAACCATT-3’ i mitH62, 5’-
CCTGCCAAGCGGGTTGCTGG-3’). Svi umnozeni fragmenti precis¢eni su pomocéu GFX PCR DNK i gel
trake kita za prec¢iS¢avanje (Purification Kit) (GE Heathcare, UK) da bi se koristile kao sekvence za poredenje.
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Nukleotidni delovi obe trake odredeni su pomocu aparata za sekvencioniranje DNK, Primenjeni Biosistemi
(Applied Biosystems 3100 DNK sequencer sa BigDye Terminator Cycle Sequencing Kit) (Applied Biosystems).

Tabela 1 — Oblasti sa razli¢itim na¢inom upravljanja lovistima N°= broj divljih veprova pregledanih u svakoj

tipoloskoj oblasti

Ojacavanje divljeg Lovna Vreme lova Prirodni N’
vepra aktivnost predator
Visoko zaStic¢eni Nikad Ne Nikad Ne 13
rezervat
Nacionalni park do 1995 krivolov Uvek Poneki vuk | 93
Uredeno loviste Aktuelno Lov Od sep. do dec. Poneki vuk 34

Uradili smo set poredenja, ukljucujuéi divlje svinje iz nasih oglednih oblasti i 800 sekvenci iz banke gena
(GeneBank) savremenih divlji svinja i rasa svinja, izabranih kao predstavnika tekuceg genetskog diverziteta
zapadnog evroazijske divlje svinje [15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24]. Haplotipovi su izdvojeni iz
celokupnog seta podataka pomocu kolaps verzije 1.2 softvera (Posada, dostupan na http://darwin.uvigo.es),
zasnivajuci se na analizi prisustva delecija.

Dobili smo intraspecificne mtDNK filogene. Filogenetska analiza je izvedena pomoc¢u MrBayes softvera v.8 [25]
i parametara modela identifikovanih putem ModelTest [26]. Prema HKY85+G+I modelu, procene parametara
(ukljucujuéi kasnije verovatnoce) i filogenetskih stabala dobijenih kao rezultat pet MrBayes nizova od najmanje
1 miliona generacija za svaki, bile su zabeleZzene i uporedene. Kasnije verovatnoce ispisane na oba stabla
predstavljaju najnize zabeleZene vrednosti medu datim nizovima.

Nivoi molekularnog diverziteta kao $to su diverziteti broja polimorfnog mesta, haplotipa (Hd) i nukleotida (mn),
konzervacija sekvenci (C), homozigotnost, srednji broj razlika para nukleotida (k) i respektivna varijansa
izracunati su pomoc¢u Arlequin verzije 3.01 [27] za naSe tri populacije divljeg vepra.

Distribucije nepoklapanja za ove populacije su izvedene prema modelu iznenadne ekspanzije, pomo¢u DNKsp
[28]. Intervali pouzdanosti dobijeni su putem karika kao parametara, pristupa koji se bazira na 10000 simuliranih
uzoraka [29]. Ocekuje se da populacije koje su dozivele demografsku ekspanziju predstavljaju unimodalnu
distribuciju nepoklapanja. Obrnuto, populacije koje su dozivele demografsko uravnotezavanje trebalo bi da
stvore multimodalnu distribuciju [30, 31].

Rezultati istraZivanja i diskusija
Podaci za mitohondrijalne sekvence (300 bp) dobijeni su iz 3 populacije, od ¢ega 13 uzoraka iz HPR (Visoko
zaStien rezervat), 93 iz NP (Nacionalni park) i 34 iz MHA (Uredeno loviste). Bayesian filogenetsko stablo
izgradeno pomocu svih sekvenci zajedno sa drugim sekvencama dobijenim iz banke gena (GenBank),
omogucilo nam je da rasporedimo uzorke u razli¢ite grupe divljih svinja. U stvari, prethodne genetske studije
[22, 32, 33] identifikovale su u Italiji prisustvo tri glavne S. scrofa mtDNK loze: azijsku, evropsku i italijansku
lozu. Prve dve loze su Siroko rasprostranjene, dok italijanski haplotipovi nisu primeéeni van Italije.
Iz na$ih podataka, u NP 85% uzoraka pripada evropskoj lozi, a 15% autohtonoj lozi, od cega 11% pripada
italijanskoj lozi, a 4% azijskoj lozi. Uzorci u MHA pripadaju 82% evropskoj lozi, a 18% italijanskoj (Slika 1). U
HPR umesto toga, nalazimo 100% autohtonog italijanskog divlje svinje (Slika 1).
Broj polimorfnih mesta bio je vrlo nizak za poslednju populaciju, sa samo 1 polimorfnim mestom, dok nalazimo
817 polimorfnih mesta u NP i u MHA, prema rodeu navodenja.
Relativno vreme ekspanzije haplotipnih klastera moze se nazreti brizljivim ispitivanjem nepodudarnih
distribucija za razli¢ite populacije. Mape nepodudarne distribucije bile su bi-modalne u NP i u MHA, iako je
gore pomenuta populacija u HPR pokazala ravnu, jednomodalnu krivu (Slika 1).
Distribucija nepoklapanja pokazuje za HPR tipicnu distribuciju populacije koja je dozivela demografsku
ekspanziju, kao §to se i o¢ekuje u ovom slucaju. U druge dve populacije vidimo efekat ljudskog upravljanja
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preko ojadavanja, upotrebom alohtonih jedinki, ako uzmemo u obzir rezultat klasterizacije haplotipova. Cak i
ako je u NP obnavljanje obustavljeno 1995., to je dobar znak sekundarnog kontakta, kao u MHA.

U sustini primecujemo znacajnu razliku samo u HPR, gde je populacija iskusila progresivahu demografsku
ekspanziju, verovatno zbog odsustva i prirodnih i ljudskih predatora. Problem je $to divlji vepar u ovom slucaju
moze da se pojavi kao Stetocina u dogledno vreme.

Zanimljive su strukture prikazane u NP i MHA. U prvoj, nivo zastite nije mogao da ukloni pecat prethodnog

High Protected Reserve National Park

an ] T | ™
| | Tl bl = -
| 1
k4 a- 1
g { | [
wid | g
E {1 |
az | bt g F
& .
1 1 &=
(| L T i T | [ LSS e oy ST
] i ] | § 5§ (L] H bl
T R e s ] s i Teresges
Iigh Frewoed Spiews Purk Mg
e == M ed Hunting A
Nambur sl pudmer phis i i L] T anag m lng rea
it ol hapher pis | L} L}
Wapdor's po fpemr gisrriny T [ N1 B (& bl [ TR [} -
et ol Wl o Sra il aaim [T RO
o ||agers g i T (0] B wnl _—
T gaema e e, PR ami 15T (151 -
S mat ammr s ke, L L e [ 1
oy
[ EF Y ] L] 1 J 1 o W
ARl b b Fure e el e i
Spemlar sl parees e isan 1 ] 1311 5 ] LB} '
Nimtag samber o shie anabred i It ] ¥ -
RTIFTTIETT SET R & Ty 355 LTTR 4043 E i =
] !
Aeragr Spmaer of Farwes [mflerrsm b LS 3 LS -
1 B vl s LT i, Ted LI
Disarwrad OV, 0l U Ldm [ heh] (1L
i gpeed mrw prgrsarn 0 LA i (R

Slika 1 — Distribucija nepodudarnosti uzorka Divljeg vepra. Na horizontalnoj osi je broj razlika nukleotidnih mesta izmedu
parova jedinki. Otvoreni krugovi pokazuju relativne frekvencije parova sa i razlikama. Cvrsta linija je teoretska nepodudarna
distribucija.

ojacavanja, a bespravni lov moze da bude odgovoran za osiromaSenje autohtonih (italijanskih) haplotipova. U
stvari, iznenadujuce je to da, u HMA, procenat Cistog italijanske divlje svinje izgleda visok Pretpostavili smo da
stalno ojacavanje i kratkotrajan lov, koji deluju bolje na populacije nedavno uvedene u polje (alohtone),
paradoksalno, mogu da sacuvaju autohtone jedinke koje su bolje prilagodene zivotnoj sredini Mediterana i
shodno tome, teze ih je ubiti. Ovo misljenje ne moze se interpretirati kao povoljno o obnavljanju sa alohtonim
uzorcima koji predstavljaju loSe upravljanje lovistem. U isto vreme treba podvuéi da, kao i u NP, nivo zastite
mora da bude paralelno usmeren i ka odsustvu uvodenja alohtonih divlje svinje i ka ogranicavanju krivolova.
Bez ovog zdruzenog nacina upravljanja mogu se dobiti neocekivani i neZeljeni rezultati.

Bespravno lovljenje, ustvari, deluje tako da se jedinke ubijaju tokom cele godine, a bez periodi¢nog ojacavanja
alohtonih rasa osiromasuje se autohtona italijanska populacija.
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