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Sazetak

Diplomskog rada studentice Lorene Musta¢, naslova

PROSTORNO MODELIRANJE PRIPADNOSTI POPULACIJAMA
ISTOCNOJADRANSKIH PASMINA OVACA

Cilj ovog istrazivanja je modelirati broj bioloskih populacija isto¢nojadranskih pasmina
ovaca i njihovih prostornih granica u svrhu o¢uvanja genetskih resursa. Geneland paketom u R
programu, provedene su dvije skupine analiza, za 13 pasmina isto¢nojadranskih ovaca iz
Hrvatske, Slovenije i Bosne i Hercegovine temeljem 28 mikrosatelitska biljega i za 14 pasmina
temeljem 7 biljega. Obje skupine ukljucuju Cetiri modela, testiranih za 1 do 18 bioloskih
klastera, kroz 10 ponavljanja za svaki set iteracija. Prostorni model s pretpostavkom korelacije
alelnih frekvencija temeljem 28 biljega najbolje objasnjava podatke. Belokranjska pramenka
ima svoj genetski klaster, istarske ovce i istarske pramenke Kklasteriraju zajedno. Dalmatinska
pramenka svrstava se u dva klastera. Eventualno ukidanje reproduktivne barijere istarskih ovaca
1 istarskih pramenki preporucljivo je tek nakon analize uskladenosti uzgojnih ciljeva i dodatnih

genetskih analiza talijanskog dijela povijesne populacije.

Kljuéne rije¢i: autohtone pasmine ovaca, krajobrazna genetika, prostorno klasteriranje



Summary

Of the master’s thesis - student Lorena Mustac, entitled

SPATIAL MODELING OF POPULATION MEMBERSHIP IN INDIGENOUS EASTERN ADRIATIC
SHEEP BREEDS

The aim of this research is to model the biological population of Eastern Adriatic breeds
of sheep and their spatial borders in order to preserve genetic resources. The geneland package
in the R programme resulted in two groups of analyses: for 13 breeds of eastern Adriatic sheep
from Croatia, Slovenia and Bosnia and Herzegovina based on 28 microsatellite markers and for
14 breeds based on 7 markers. Both groups include four models, tested for 1 to 18 biological
clusters, through 10 repetitions. The spatial model with the assumption of correlation of allele
frequencies based on 28 noters best explains the data. Belokranjska Pramenka has its genetic
cluster, Istrian sheep and Istrian Pramenka cluster together. The Dalmatian Pramenka is divided
into two clusters. Possible removal of the reproductive barrier of the Istrian types is
recommended only after an analysis of the harmonization of breeding goals and additional

genetic analyses of the Italian part of the historical population.

Keywords: indigenous sheep, landscape genetics, spatial clustering



1. Uvod

U ovome radu istrazivane Su pasmine ovaca, pretezno pramenki, mediteranskog dijela
Hrvatske: istarska ovca, kr¢ka ovca, creska ovca, rapska ovca, paSka ovca, licka i dalmatinska
pramenka te dubrovacka ruda. Cetiri pasmine iz Bosne i Hercegovine: vlasicka pramenka,
stolacka pramenka, kupreska i privorska pramenka, podru¢jem uzgoja se nastavljaju na
prethodne mediteranske prostore u krskim predjelima Dinarida Bosne i Hercegovine. Podruéje
uzgoja istarske ovce u Sloveniji nastavlja se na ovaj geografski krski predio u najsjevernijem
dijelu, a tu se nalazi i belokranjska pramenka, takoder na kr§kom predjelu u kojem rijeka Kupa
razgranicuje nase dvije drzave.

Povijest autohtonih populacija ovaca na podru¢jima Hrvatske, Bosne i Hercegovine i
Slovenije ukljucuje promjene granica, selidbe stada radi ispase (transhumno stocarstvo), te
kontrolirano i nekontrolirano krizanje (Bohm 2004.). Danas se poljoprivreda suofava sa sve
veéim stresom zbog selektivnog uzgoja i kontrolirane reprodukcije ograni¢enog broja
visokoucinkovitih pasmina koji su postupno doveli do opéeg gubitka genetske raznolikosti
unutar pasmina, ali smanjivanja broja grla lokalnih pasmina. Time je u pitanje dovedena
moguénost opstanka udomacenih vrsta Zivotinja uslijed klimatskih promjena, novih patogena i
promjena zahtjeva trzista, kao i tehnoloskih moguénosti uzgoja. Organizacija Ujedinjenih
naroda za hranu i poljoprivredu (FAO, 2007) pokrenula je 2007. globalnu strategiju za
upravljanje genetskim resursima domacih zivotinja (FAnGR, engl. Farm Animal Genetic
Resources). Glavni ciljevi ovog plana su identificirati genetske resurse, karakterizirati ih i zastiti
kako bi se zaustavila daljnja genetska erozija i promicala genetska raznolikost u resursima
domacih Zivotinja (FAO, 2011). Velik broj autohtonih pasmina ima mali broj zivucih grla, neke
su pasmine ugrozene, a neke ve¢ i nestale.

Za svrhu populacijskih analiza je vaznom ocijenjena primjena multivarijatnih analiza
koje ukljucuju i prostorne (GIS) podatke, jer se njima mogu integrirati multidisciplinarni podaci
u svrhu pracenja zivotinjski genetskih resursa na razli¢itim razinama (Duruz i sur. 2017.).
Georeferenciranje, kao proces dodjele lokacija geografskim objektima unutar geografskog
referentnog okvira (Yao Xiaobai 2020.) i geokodiranje, kao proces odredivanja geografskih
koordinata neke adrese ili opisa lokaliteta, temeljni su postupci koji omogucuju
interdisciplinarno koriStenje prostornih informacija u obliku podataka geografskog

informacijskog sustava (G1S). Kao alat za upravljanje okolisnim i bioloskim resursima GIS igra



vaznu ulogu, osobito u trendu porasta skrbi za odrzivo koriStenje resursa te oCuvanje i pracenje
bioloske raznolikosti.

Prethodnim istrazivanjima pasmina koje su obuhvacene ovim istrazivanjem utvrdeni su
visoki stupanj genetske raznolikosti unutar vecine pasmina i razliite razine genetske
diferencijacije medu hrvatskim, bosanskohercegovackim i slovenskim pasminama ovaca
(§alam0n isur. 2014., 2015.; Jevsinek Skok i sur. 2015.; Drzai¢ 2022.).

Geneland analizom (i racunalnim programom) podataka populacijske genetike, temeljem
individualnih multilokusnih genetskih podataka koji mogu biti i georeferencirani, ali i
pridruzeni fenotipskim izmjerama, mozemo odrediti koliko se uzgojna podrucja pasmina
poklapaju sa modelom rasprostranjenosti populacije (Guillot i sur. 2011.). Pri tome je vazno
imati na umu da je pasmina definirana kao specificna skupina stoke koja ima odredena i
prepoznatljiva vanjska obiljezja koja omogucuju vizualno razlucivanje od drugih sli¢no
definiranih skupina unutar iste vrste ili kao skupina za koju je zemljopisno ili kulturolosko
odvajanje od fenotipski odvojenih skupina dovelo do prihvac¢anja njezina zasebna identiteta
(FAO 2000.; Oldenbroek i sur. 2007.), a bioloska populacija je definirana drugacije. Vecina
teorija klasi¢ne populacijske genetike temelji se na idealiziranom modelu populacije u kojem
se pretpostavlja da je populacija prostorno diskretno ogranic¢ena i panmikticka. Uvjeti idealnog
modela populacije su naruseni kada nema slucajnog parenja, kada su prisutne mutacije, drift,
protok gena i promjena frekvencija alela i genotipa, jer idealne populacije ostaju konstantne od
generacije do generacije. Sve stvarne bioloske imaju narusen jedan ili vise od navedenih
preduvjeta modela populacije. Metapopulacije su doslovno populacije populacija povezane

disperzijskim procesima (Balkenhol i sur. 2015.).

1.1. Cilj istrazivanja

Cilj ovog rada je uporabom podataka o lokaciji uzorka, te genotipova mikrosatelitnih
biljega geneland analizom klasteriranja modelirati broj bioloskih populacija i njihovih
prostornih granica te raspraviti potrebe i moguénosti upravljanja istrazivanim

isto¢nojadranskim pasminama ovaca u svrhu o¢uvanja genetskih resursa.



2. Isto¢nojadranske pasmine ovaca

Danas se u Republici Hrvatskoj uzgaja devet izvornih i ugrozenih pasmina ovaca, od
kojih se osam uzgaja u primorskom (Jadranskom) i gorskom (Dinarskom) prostoru, a to su
creska ovca, dalmatinska pramenka, dubrovacka ruda, istarska ovca, krcka ovca, licka
pramenka, paska ovca i rapska ovca (NN 115/18, 2021.). Poslije drugog svjetskog rata u tzv.
procesu merinizacije u Hrvatsku je uvezen cijeli niz razliCitih pasmina ovaca u cilju
oplemenjivanja autohtonih pasmina i povec¢anja proizvodnje i kakvo¢e mesa i vune (Garibovié¢
i sur. 2006.). Pramenke su nastale merinizacijom lokalnih pasmina i njihovo uzgojno podrucje
pripada hrvatskom dijelu Dinarida, jadranskom priobalju, zaledu i otocima.

Pasmine ovaca Bosne i Hercegovine obuhvacene ovim istrazivanjem Su Kupreska
pramenka, vlasicka pramenka, stolacka i privorska pramenka. Prema Batini¢u (2020.), vlasicka
pramenka je imala veliki utjecaj na morfologiju i brojnost privorske pramenke, kao i kod
kupreske pramenke. Ukupna populacija privorske pramenke nalazi se unutar 500 grla, njezino
brojno stanje svedeno je na razinu izumiranja, a preostala populacija ovih ovaca iskljucivo se
uzgaja za proizvodnju janjeceg mesa. Brojnost kupreske pramenke znatno je smanjena i moze
se pronaci u nekoliko naselja op¢ine Kupres i Tomislavgrad. Posljednjih godina zbog izostanka
ljetne ispase i pojave bolesti, Smanjilo se brojno stanje stolacke pramenke do razine izumiranja
(Batini¢ 2020.).

Slovenija ima Cetiri autohtone pasmine ovaca, a to su jezersko sol¢avska ovca i bovska
ovca, te belokranjska pramenka i istarska ovca koje istrazujemo u ovom radu. Obje se smatraju
kriti¢no ugrozenima. Istarska pramenka jedna je od najmanjih populacija slovenskih autohtonih
pasmina ovaca, razvila se na podru¢ju Krasa i Istre, a za razlog ugroZenosti navodi se mala

geografska rasprostranjenost (Genska banka Slovenije, 2021.).

2.1. Dubrovacka ruda

Dubrovacka ruda se prema podacima HAPIH (2021.) uzgaja sa 1285 grla u selekcijskom
nadzoru (1027 ovce, 49 ovna i 209 Siljezice). Uzgaja se na uskom pojasu jadranske obale od
poluotoka Peljesca do granice s Crnom Gorom, dok se najvise ovaca ove pasmine trenutacno
uzgaja na podrucju Imotice i u Konavlima. Populacijski trend je pozitivan. Pasmina je znacajna
zbog specificne genetske strukture (Drzai¢ 2022.), zatim kao potencijalan izvor interesantnih
gena za poboljSanje 1 odrZzavanje pozeljne otpornosti za neke bolesti 1 uvjete okolisa (Barac¢ i

sur. 2011.).



2.2. Creska ovca

Creska ovca pripada skupini ovaca kombiniranih osobina, s tim da se vaznost pojedinih
proizvoda tijekom povijesti poprilicno mijenjala, ponajvise ovisno o zahtjevima trzista. Danas
se creska ovca ponajvise uzgaja radi mesa. Na manjem broju obiteljskih gospodarstava ovce
muzu i mlijeko preraduju u tvrdi punomasni creski sir te u skutu (Mio€ i sur. 2007.a). Veli¢ina
populacije creske ovce procjenjuje se na oko 15.000 grla, od toga je evidencijom uzgojno
valjanih grla obuhvac¢eno 979, od kojih 744 ovaca, 2 ovna i 233 Ssiljezice (HAPIH, 2021).
Populacijski trend tj. broj uzgojno valjanih grla creske ovce je u padu, odnosno negativan
(HAPIH, 2021). Znacaj creske ovce danas se ogleda kroz vrijednost i jedinstvenost genoma,
zatim kao potencijalan izvor interesantnih gena za pobolj$anje i odrzavanje pozeljne otpornosti
na neke bolesti 1 uvjete okoliSa. Takoder, mlada creska janjetina koja se na trziSte plasira u

obliku cijelog trupa za pripremu na raznju (Barac i sur. 2011.).

2.3. Dalmatinska pramenka

Dalmatinska pramenka, najbrojnija je od devet hrvatskih izvornih pasmina, pripada
skupini kombiniranih, kasnozrelih, dugorepih, tjelesno sitnijih pasmina ovaca. Uzgaja se na
Sirem podrucju Velebita, na podru¢ju od Bukovice prema Kninu, u Nacionalnom parku Krka,
na padinama Dinare, Svilaje, Kames$nice i Biokova te na nekim srednjodalmatinskim otocima
(Bra¢, Hvar, Vis, Kornati) (Bara¢ i sur. 2011.). Procijenjena veli¢ina populacije ovaca
dalmatinske pramenke je oko 280.000 grla, od toga je evidencijom uzgojno valjanih grla
obuhvaceno 11.734, od kojih 10.011 ovaca, 211 rasplodnih ovnova i 1511 $iljezice (HAPIH,
2021), te je u porastu (HPA, 2014; Salamon i sur. 2019.). Dalmatinska pramenka znadajna je
zbog jedinstvenosti i raznolikosti genoma (Drzai¢ 2022.), izrazite konstitucijske otpornosti i
dugovjecnosti, mogucnosti proizvodnje premijskih proizvoda ekoloskog predznaka ili zasticene
oznake kvalitete (janjetina, dalmatinska kastradina, sir), o€uvanja osebujnosti lokalne kulturne
i socijalne tradicije, ekonomi¢nog i odrzivog na¢ina odrZzavanja raznovrsnosti i raznolikosti
staniSta, osobito zaSti¢enih podru¢ja, kao i ¢injenica da razvoj ruralnog turizma, ali i blizina
trzista za proizvode (meso, mlijeko, sir) nudi znacajne prihodovne moguénosti ov€arima (Bara¢

i sur. 2011.).

2.4. Istarska ovca

Istarska ovca izvorno pripada skupini ovaca kombiniranih proizvodnih odlika (mlijeko-

meso-vuna), po svrsi proizvodnje, uzgojnom cilju 1 proizvodnim odlikama, moZe ju se svrstati



u skupinu tipi¢nih mlije¢nih pasmina. To je najmljecnija hrvatska izvorna pasmina ovaca (Mio¢
i sur. 2007.a), jako dobrih muznih karakteristika (Salamon i DZidi¢ 2014.; Salamon i sur. 2019.)
koju se po ucinkovitosti u proizvodnji mlijeka moze usporedivati i s najmljecnijim pasminama
ovaca u svijetu. Istarska je ovca proizvodno vrlo ucinkovita i gospodarski rentabilna, a njezine
proizvodne odlike unaprjeduju se sustavnim uzgojno- selekcijskim radom (Mio¢ i sur. 2012.),
specifiéne je genetske strukture (Salamon i sur. 2014.; Drzaié¢ 2022.). Procijenjena populacija
istarskih ovaca u Hrvatskoj ¢ini 2900, od kojih uzgojno valjanih grla 1302, 1087 uzgojno
valjanih ovaca, 39 ovnova i 176 siljezice (HAPIH, 2021), te je broj uzgojno valjanih ovaca u

padu i gotovo prepolovljen u posljednjih 15 godina (HPA, 2014).

2.5. Kréka ovea

Krcka ovca je autohtona i tipicna sredozemna pasmina nastala na otoku Krku. To¢no
vrijeme 1 nacin nastanka nisu poznati, ali se vjeruje da je pasmina nastala zbog poveéane
potraznje za vunom visoke kvalitete. U genotipu kréke ovee uocen je manji dio merino ovce.
Pasmina je znacajna zbog jedinstvenosti genoma, izrazite konstitucijske otpornosti i
dugovjecnosti. Takoder, znacaj pasmine ogleda se kroz mogucnost proizvodnje mesa, mlijeka
i sira (Bara¢ i sur. 2011.). Ukupna veli¢ina populacije kr¢ke ovce procjenjuje se na oko 18.000
grla, dok je pod obuhvatom mati¢nog registra pasmine svega 164 ovaca, 2 rasplodnih ovnova i
20 siljezica. Populacijski trend je negativan (HAPIH, 2021).

2.6. Licka pramenka

Licka ovca je autohtona pramenka koja je nastala u planinskom podru¢ju Like 1 Gorskog
Kotara (Mio¢€ i sur. 1998.). Pasmina je znacajna zbog jedinstvenog genoma, adaptabilnosti i
otpornosti, proizvodnje animalnih proizvoda (mesa, mlijeka) visoke kakvoce, kao i zbog
naglaSene potraznje za njezinim proizvodima (prvenstveno lickom janjetinom). Pasminu se Stiti
svim zakonskim propisima, kao i nov¢anim poticajima (Bara¢ i1 sur. 2011.). Procijenjena
veli¢ina populacije licke pramenke je oko 30.000, dok je po obuhvatom maticnog registra
pasmine 11.962 ovaca, 404 rasplodnih ovna i 2289 Siljezica (HAPIH, 2021). Broj uzgojnih
valjanih grla licke pramenke je u porastu (HAPIH, 2021).

2.7. Paska ovca

Paska ovca nastala je na podrucju istoimenog otoka gdje se uglavnom i danas uzgaja.
To je rastom malena ovca ¢vrste i zbijene tjelesne grade, dubokog i Sirokog trupa na jakim
nogama (Pavlini¢ 1936.). Prvenstveno je namijenjena proizvodnji mlijeka koje se preraduje u
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glasoviti, punomasni, tvrdi ov¢ji sir. U usporedbi s istarskom ovcom daje mlijeko sli¢nog
sastava, iako je manje mlije¢nosti od istarske ovce koja je stasom znatno veéa pasmina. Pored
mlijeka od paskih ovaca dobiva se i janjad prepoznatljiva po maloj klaoni¢koj masi, izvrsne je
kakvoc¢e 1 na nasem trziStu vrlo trazena (Pavi¢ 1 sur. 2005.). Pasmina je znacajna zbog
vrijednosti i jedinstvenosti genoma, adaptabilnosti i otpornosti, iskoriStavanja ekstenzivnih
pasSnjackih povrSina otoka Paga cime se trajno pridonosi odrzavanju ekosustava, zbog
proizvodnje namirnica visoke kakvoée. Pasminu se $titi svim zakonskim propisima (Bara¢ i
sur. 2011.). Procijenjena veli¢ina populacija paskih ovaca je oko 30.000, uzgojno valjanih grla
je 4493, dok je pod obuhvatom mati¢nog registra pasmine 4178 ovaca, 80 rasplodnih ovnova i
235 siljezice (HAPIH, 2021). Broj uzgojno valjanih grla paske ovce je u padu (HAPIH, 2021).

2.8. Rapska ovca

Rapska ovca je nasa izvorna pasmina lokalne vaznosti, poznata i po lokalnom nazivu
Skraparica (Barac i sur. 2006.). Nastala je na otoku Rabu oplemenjivanjem lokalne autohtone
otocke ovce-pramenke s uvezenim merinom (Mio¢ i sur. 2007.a). lako rapska ovca pripada
skupini dugorepih ovaca kombiniranih proizvodnih odlika (Mio¢ i sur. 2006.), glavni ov¢ji
proizvod na otoku Rabu je meso, odnosno mlada rapska janjetina (Mio¢ i sur. 2007.a).
Procijenjena veli¢ina populacije rapske ovce je 6500, uzgojno valjanih grla je 409, od kojih je
pod obuhvatom mati¢nog registra pasmine 342 ovca, 4 rasplodnih ovna i 63 Siljezice (HAPIH,
2021). Broj uzgojno valjanih grla rapske ovce je u velikom padu, odnosno negativan (HAPIH,
2021).

2.9. Kupreska pramenka

Brojno stanje ovaca u Bosni i Hercegovini za 2020. godinu iznosi ukupno 508.291 ovaca
(SG/LJ FBiH 2021).

Centar rasprostranjenosti kupreske pramenke su osim Kupreske visoravni, Duvanjsko,
Livanjsko i Glamocko polje (Miti¢ 1984.). Kupreska pramenka nije eksterijerno i genetski
odredena pa je u tom pogledu heterogena pasmina (Salamon i sur. 2014.; Batini¢ 2020.). Uzgoj
ovaca na Kupreskoj visoravni pretezito je ekstenzivan s ciljem proizvodnje mlade janjetine koja
je prije 1991. godine zbog prepoznatljive kakvoce uglavnom zavrsila na dalmatinskom trzistu
(Ivankovi¢ i sur. 2009.). Veliki utjecaj na morfologiju i brojnost kupreske pramenke imala je
vlasi¢ka pramenka. Brojnost kupresSke pramenke znatno je smanjena i danas se moze pronaci u
nekoliko naselja opéine Kupres (Goravci, Zvirnjaca, Ravno Blagaj) i Sirem podrucju opéine

Tomislavgrad (Sujica, Lipa i Ragéani) (Batini¢ 2020.).



2.10. Vlasi¢ka pramenka

Travnicka (vlasicka) pramenka je dobila ime po Travniku, gradu u Bosni i Hercegovini.
A drugi naziv Vlasié¢ dobila je po planini Vlasi¢ koja se nalazi u blizini grada (Smalcelj 1937.).
To je kombinirana pasmina koja je dobra za proizvodnju mesa i mlijeka, a takoder moguce je
dobiti i kvalitetnu vunu (Mio¢€ i sur. 2011.b). Ranim devedesetima i sve ve¢im ratnim sukobima
u Bosni 1 Hercegovini, osobito na Sirem podruc¢ju srednje Bosne, mnogi ljudi bjeze u Hrvatsku.
Tako su stanovnici Travnika sa svojim ovcama morali napustiti svoje domove te su krenuli na
ve¢ im poznate prostore Zapadne Slavonije te Like (Mio¢ i sur. 2007.b). Unutar granica Bosne

I Hercegovine ova pasmina je najbrojnija (Batini¢ 2020.).

2.11. Stolacka pramenka

Uzgaja se na podru¢ju Hercegovine za koju je karakteristicno izuzetno losa kvaliteta
pasnjaka, zato je znatno sitnija od ostalih tipova (Batini¢ 2020.). To je kombinirana pasmina za
proizvodnju mesa i mlijeka, takoder moguée je dobiti i kvalitetnu vunu (Sakié i sur. 2018.).
Posljednjih godina zbog izostanka ljetne ispaSe i pojave bolesti koje su poprimile okvire

epidemije, smanjilo se brojno stanje ovaca do razine izumiranja (Batini¢ 2020.).

2.12. Privorska pramenka

Uzgaja se uglavnom u planinskim podru¢jima, posebno oko izvora rijeke Vrbas.
Pramenka je kombiniran tip ovce i ima trostruku namjenu — mlijeko, vuna i meso. Koristena je
za oplemenjivanje drugih tipova pramenke u Hrvatskoj (Saki¢ i sur. 2018.). Privorske pramenke
znatno su vece zbog krizanja s vlasickom pramenkom koja je utjecala na brojnost. Nazalost
danas u izvornom obliku ukupna populacija ove pasmine nalazi se u granicama od 500 grla
(Batini¢ 2020.).

2.13. Istarska pramenka

Istarska ovca (Istarska ovca, Istarska pramenka ili Istriana) autohtona je pasmina ovaca u
Sloveniji podrijetlom s istarskog poluotoka i njegova zaleda, nastala na podru¢ju Krasa i Istre.
Populacija istarskih ovaca bila je nakon drugog svjetskog rata podijeljena na jugoslavenska i
talijanska stada. Podjelama pridonosi i epidemija bruceloze (Bohm 2004.). Pocetkom
devedesetih godina jugoslavenska stada istarske pramenke podijeljena su izmedu Hrvatske i
Slovenije. Migracija zivotinja izmedu dviju zemalja skoro je prekinuta (Kastelic i sur. 2013.).

Ime je dobila po istarskom poluotoku i iznimno dugoj i gruboj vuni. Istarska pramenka uzgajana



je uglavnom zbog svojih izvanrednih svojstava, kao §to su sposobnost hodanja i pase na
stjenovitim podru¢jima. U Sloveniji je danas populacija Istarske pramenke malobrojna i uzgaja
se samo na malom broju gospodarstava na podruc¢ju Krasa i Istre (Bojkovski i sur. 2014.). U
izvornom rodovniku upisano je 849 uzgojno valjanih grla, od kojih je 797 ovaca i 52 rasplodnih
ovnova. Istarska pramenka jedna je od manjih populacija slovenskih autohtonih pasmina ovaca
i kriti¢no je ugrozena zbog svoje male geografske rasprostranjenosti (Genska banka Slovenije,
2021.).

2.14. Belokranjska pramenka

Belokranjska pramenka jedna je od cetiri slovenske autohtone pasmine ovaca, osim
jezersko-Solcavske, Bovske ovce i Istarske pramenke. Belokranjska pramenka S$iroko je
rasprostranjena u jugoisto¢nom dijelu Slovenije u blizini rijeke Kupe, vaznog podrucja za
proizvodnju janjetine (JevSinek Skok i sur. 2015.). U izvornom rodovniku upisano je 1236
uzgojno valjanih grla, od kojih je 1173 ovaca i 63 rasplodnih ovnova. Pasmina je kriti¢no
ugrozena na nacionalnoj razini (Genska banka Slovenije, 2021.). Najveci utjecaj na lokalni
fenotip Belokranjske pramenke u Sloveniji mogla bi imati Licka pramenka iz susjedne Hrvatske

kao i neke druge populacije pramenke iz Bosne i Hercegovine (Grabrijan 1997.).



3. Dosadasnja istrazivanja istoCnojadranskih pasmina ovaca

3.1. Povijest pasmina ovaca

U Hrvatskoj ovce uzgajaju tisuclje¢ima, a potvrda njihove nazo¢nosti na naSim
prostorima su ov¢je kosti na otocima Hvaru i Svetom Andriji procijenjene starosti 7000 godina
pr. Kr.. Prema prvoj sustavnoj procjeni stoke, u Dalmaciji je 1808. godine uzgajano 1,105.078
ovaca, §to je tada, u odnosu na broj stanovnika, bilo najvise u Europi (Posavi i sur. 2002.).
Tijekom 18. 1 19. stoljeca, razvitkom tekstilne industrije, dolazi do vece potraznje za vunom §to
rezultira uvozom vunskih tipova ovaca, najces¢e muskih grla, ovnova u svrhe oplemenjivanja,
iz razli¢itih europskih zemalja. Na taj nacin formirane su pasmine autohtonih pramenki,
uglavnom oto¢ne i primorske pasmine ovaca: creska ovca, dubrovacka ovca — ruda, krcka ovcea,
paska ovca i rapska ovca.

Pasmina je definirana kao specificna skupina stoke koja ima odredena i prepoznatljiva
vanjska obiljeZja koja omogucuju vizualno razlikovanje od drugih sli¢no definiranih skupina
unutar iste vrste, odnosno kao skupina za koju je o¢ito zemljopisno ili kulturolosko odvajanje
od fenotipski odvojenih skupina dovelo do prihvaéanja njezina zasebna identiteta (FAO 2000.;
Oldenbroek K. 2007.).

Uslijed razli¢itih ¢imbenika, prije svega zbog izrazenog iseljavanja stanovnistva, dolazi
do drasti¢nog smanjena broja ovaca u obalnom zaledu i na otocima. Poslije Drugog svjetskog
rata, u tzv. procesu merinizacije, u Hrvatsku su uvezene brojne razli¢ite pasmine ovaca radi
oplemenjivanja autohtonih pasmina i sojeva, kao i povecanja prinosa i kvalitete mesa i1 vune.
Glede genetickog progresa, taj proces nije ostavio dublji trag u nasem ovcarstvu (Ciani i sur.
2020).

Domovinski rat se, takoder, negativno odrazio na veli¢inu ukupne populacije ovaca u
Hrvatskoj koju je, prema statistickim podacima neposredno prije pocetka rata (1991.) €inilo
oko 750.000 grla. U ratu je, nazalost, gotovo prepolovljena ionako nevelika ukupna populacija
ovaca. Po zavrSetku rata u Hrvatskoj se uzgajalo svega 452.130 ovaca (Barac i sur. 2011.).
Ovcarstvo u Hrvatskoj, kao jedna od najstarijih djelatnosti, na nekim podrucjima 1 najvaznija,
ima ne samo gospodarsku vaznost, nego i duboke demografske, socioloske, kulturoloske,
etnoloske 1 tradicijske korijene. Broj ovaca i njihova gospodarska vaznost, podlozni utjecaju
razli¢itih ¢imbenika, tijekom povijesti su bili vrlo promjenjivi i izrazito varijabilni (Mio¢€ 1 sur.

2011.a). Danas se u Hrvatskoj ukupno uzgaja oko 612.806 ovaca (HAPIH, 2021).



3.2. Genetske 1 prostorne analize pasmina ovaca

Iako se varijabilnost unutar i izmedu pasmina moze uociti na fenotipskoj razini, analiza
fenotipa ne daje nuzno iste rezultate kao molekularni podaci (Casellas i sur. 2004.).
Tradicionalno molekularno-genetsko istrazivanje pasmina prikladno je kad su granice pasmine
neosporne. U tom slucaju, neutralni genetski biljezi mogu pomoci da se razjasni jesu li
fenotipski sli¢ne pasmine takoder i genetski sli¢ne (Tapio i sur. 2005.). Ukljucivanje prostorne
komponente u analize omogucuje dodatnu mo¢ razlu¢ivanja kod kompleksne povijesti pasmina
(Laloé i sur. 2010.).

Multivarijatne metode analiza (MVA) omogucéavaju proucavanje relacija, upotrebljivosti,
znacajnosti brojnih — medusobno jace ili slabije, ali u pravilu kompleksno vezanih — zavisnih
ili nezavisnih, mjernih ili kategorijskih varijabli (Pecina 2006.). Metoda glavnih komponenti
(PCA, engl. Principle component analysis) bila je medu prvim analizama koriStenim za
izvlacenje zakljucaka iz informacija rastu¢eg broja genetickih biljega raspolozivih za razlicite
vrste zivih organizama. Multivarijatna analiza podataka definira se kao skup statisticko-
matematickih postupaka pogodnih za analizu podataka promatranjem viSe varijabli pri cemu je
svaka na svoj nacin vazna, te su zbog tog ti podaci shvaceni kao multivarijatni ili
multidimenzionalni analiti¢ki postupci. Primjenjuje se u svim situacijama gdje se u
istrazivanjima mjeri veliki broj varijabli koje su u medusobnim odnosima, te gdje se zahtijeva
utvrdivanje osnovnih odnosa medu varijablama (Pecina 2006.). Genotip svakog pojedinog
lokusa moze se smatrati jednom varijablom, kao i geografska duzina i Sirina i nadmorska visina
na kojoj je genotip uzorkovan.

Osim PCA i sli¢nih multivarijatnih analiza kojima je cilj dati zakljucak o tome kako su
pojedine pasmine ili populacije razgrani¢ene, u populacijskim genetickim istrazivanjima ¢esto
se koriste i analiza molekularne varijance (AMOVA), te tehnike s Bayesovim algoritmom
klasteriranja kao Sto su Structure analiza i BAPS kojima je cilj zakljuciti o tome koji uzorci se
mogu grupirati u zajednic¢ke skupine, te otkriti kakva je umijesanost izmedu tih skupina.

Tako je Jevsinek Skok sa suradnicima (2015.) proucavala genetsku raznolikost unutar
slovenske belokranjske pramenke u usporedbi s tri hrvatske pasmine, creskom ovcom, lickom
pramenkom i istarskom pramenkom. Belokranjska pramenka je utvrdena kao zaseban genetski
klaster temeljem deset mikrosatelitnih markera i u usporedbi s tri zemljopisne najblize pasmine
ovaca. UocCena je i manja primjesa (eng. admixture) medu pasminama obuhvacenim tim
istrazivanjem (Jev§inek Skok i sur. 2015.). Salamon i sur. (2014.) su utvrdili umjerenu genetsku

diferencijaciju izmedu populacija ovaca iz Hrvatske i Bosne i Hercegovine te su creska, li¢ka i
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istarska bile najdistinktivnije pasmine. Identificirano je da su licka pramenka i rapska ovca s
najnizom raznoliko$¢u, a najvecéu raznolikost imale su istarska ovca i paska ovca.

No, iako su genetska istrazivanja pasmina Cesto zasnovana na uzorkovanju pasmina,
pasmina ¢esto nije istozna¢na sa genetski definiranom populacijom. Tapio i sur. (2005.) su na
primjeru baltickih pasmina definirali tri razloga takvog nepodudaranja: nedostatak
diferencijacije medu pasminama; prisutnost jedinki s precima stranog podrijetla; i pripisivanje
razlicitih genetskih skupina jednoj pasmini. Temeljem tih su zakljucaka preporucili upravljanje
pasminama informirano genotipskim, kao i informacijama o podrijetlu pasmina.

Kao pomoc¢ pri upravljanju pasminama i definiranju bioloskih pasmina danas je razvijen
i velik broj prostornih analiza kojima se dopunjuju zakljucci u istrazivanju populacijske
genetike (Laloé i sur. 2010 ; Safner i sur. 2011.). Naime, prvi Toblerov zakon kaze da su blizi
objekti u prostoru povezaniji od udaljenijih odnosno imaju sli¢nija obiljezja od udaljenijih
(Toksi¢ 2015.). Prvi Toblerov zakon geografije je formaliziran kroz koncept prostorne
korelacije, uzorkovanju prostornih objekata i pojava, problemu promjene pojave s udaljenoscu
i dr. problemi koji su utemeljeni na istrazivackoj potrebi da se stvarni svijet uop¢i, generalizira
te da se apstrahiraju najbitniji elementi prostora u sklopu predmetnog geografskog istrazivanja
prostorno autokorelirani. Analize prostorne autokorelacije mogu odrediti jesu li prostorno blize
jedinke ili populacije vise ili manje sliéne nego bi bilo ocekivano slu¢ajnim prostornim
rasporedom (Banadinovi¢ 2017.). Ako je najnaglasenija genetska diferencijacija u vezi sa
prostornim strukturiranjem, lako se otkriva pomo¢u multivarijatnih tehnika, ukoliko to nije
slucaj, potrebne su analize u kojima je prostorna informacija komponenta optimiziranog
kriterija (Laloé i sur. 2010).

Za istrazivanje prostornih uzoraka, statisticka metoda treba biti prostorno eksplicitna,
odnosno, treba izravno uzimati prostornu informaciju u obzir kao sastavni dio modela ili kao
optimalni kriterij, fokusirajuc¢i se na dio varijabilnosti koji je prostorno strukturiran. Takva
prostorno eksplicitna multivarijatna metoda je npr. prostorna analiza glavnih komponenti
(SPCA) (Jombart i sur. 2008.) ili prostorno multidimenzionalno skaliranje sMDS kojima je
pokazano prostorno strukturiranje genotipova brojnih pasmina goveda, koza i ovaca
Euroazijskog kontinenta sa op¢enitom klinom (gradijentom) u smjeru jugoistok-sjeverozapad
za ovce, koze i krave (Laloé i sur. 2010.). Uz diskriminantnu analizu glavnih komponenti
(DAPC), sPCA koriStena je za istrazivanje prostornih obrazaca genetske varijabilnosti
jadranskih pasmina koriste¢i prostorne podatke i podatke alelnih frekvencija za jedinke i za

populacije (Banadinovi¢ 2017.). Tim analizama su razluCene sjeverna i juzna skupina
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populacija i definiran je gradijent genetske varijabilnosti s jugoistoka prema sjeverozapadu u
dvije komponente, koje su razlucile i genetske specifi¢nosti populacija licke pramenke, creske
ovce i dubrovacke rude. Dalmatinska pramenka pokazala je intermedijarni genetski polozaj
sukladan njenoj geografskoj lokaciji, rasprostranjenosti i veli¢ini populacije (Banadinovi¢
2017.), dok je licka pramenka od ostalih analiziranih populacija bila jasno razlucena
(Banadinovi¢ i sur. 2017.).

Prema Radovi¢ (2015.) prostorni podaci su svi podaci koji su izravno ili neizravno
povezani s odredenim polozajem u prostoru ili geografskim podru¢jem. Prostorni objekt
predstavlja apstraktan prikaz pojave iz stvarnog okruZenja povezan s nekim polozajem ili
geografskim podru¢jem. Geografska informacija sadrzi podatak o geografskim objektima,
njihovom obliku, lokaciji te medusobnim odnosima (topologiji). Najopéenitije iskazano,
prostorni podaci su podaci s koordinatama, ali i podaci kojima se opisuje samo relativan
medusobni polozaj (Radovi¢ 2015.). Analiza prostornih podataka ukljucuje bilo koju formalnu
tehniku koja proucava objekte analizirajuéi njihova topoloska, geometrijska ili geografska
obiljezja. Opc¢enito ime za grupu znanstvenih disciplina koja se bave pronalazenjem rjeSenja za
analizu prostorno (i vremenski) referenciranih mjerenja nazivamo prostorno-vremenska analiza
podataka (Radovi¢ 2015.).

Unato¢ slabijem strukturiranju u populaciji ovaca u usporedbi s drugim domacim
zivotinjama, prostorni aspekt i dalje pokazuje vrijednost u multivarijatnim istrazivanjima
istrazujuci cjelokupnu raznolikost podataka (Laloé i sur. 2010.). lako su metode klasteriranja
bez prostorne komponente korisne za objasnjenje raznolikosti kod pasmina kao jedinicama
kojima se upravlja (FAO, 2011), nisu pouzdane strategije kad je u pitanju genetski gradijent u
prostoru (eng. ,.cline), prostorna struktura u prikazu genetske varijabilnosti (Jombart i sur.
2008.). Stoga ti autori tvrde da se prostorne multivarijatne metode trebaju se koristiti za
razumijevanje varijabilnosti, posebno ako pasmina ne pripada distinktnoj genetskoj populaciji
kao u isto¢no jadranskim ili baltickim pasminama ovaca (Tapio i sur. 2005.; Banadinovi¢
2017.).

Osim multivarijatnih prostornih metoda, koriste se prostorne metode s Bayesovim
algoritmom za klasteriranje, kao §to su geneland analiza i analiza raspoloZiva programom tess,
koje uspjesno mogu odrediti prostorne granice bioloskih populacija i koje su korisne za
odredivanje povijesnih podloga genetskog strukturiranja i postoje¢ih prostornih ograni¢enja za
izmjenu genetskog materijala (Safner i sur. 2011.). Navedeni autori zakljucuju da su te metode
uspjesSnije od tehnika odredivanja rubova (engl. edge detection) koje izravno identificiraju

podrucja u kojem dolazi do promjene frekvencije alela, kao Sto su Monmonierov algoritam 1
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wombling (Safner i sur. 2011.). Banadinovi¢ (2017.) je u svom diplomskom radu koristec¢i
Monmonirov algoritam prostorno uspjela razgraniciti od ostalih istrazivanih pasmina jedino
licku pramenku koja je bila genetski najdistinktivnija u genetskom gradijentu pasmina koji je
utvrdila. Efikasne konzervacijske strategije i upravljanje genetskim resursima ovise o nasoj

mogucénosti da preciznije odredimo prostorne granice u genetskim podacima (Safner i sur.
2011.).

13



3. Materijali i metode

U svrhu ispitivanja bioloSkih izvornih populacija dana$njih pasmina istocnojadranskog
podruc¢ja i njihovih granica u prostoru, te preciziranja znanja za efikasne konzervacijske
strategije oCuvanja lokalnih farmskih genetskih resursa, provedene su dvije skupine analiza
klasteriranja Bayesovim algoritmom u paketu Geneland 4.0.8 (Guillot i sur. 2012.) za R softver
4.2.0 (R Core Team 2021), prema dostupnosti genotipova: prva sa ve¢im brojem molekularnih
biljega, a druga sa ve¢im brojem pasmina.

Prva skupina analiza su istrazena Cetiri modela klasteriranja na podacima 28
mikrosatelitskih biljega na 317 uzoraka Zivotinja iz 13 pasmina: istarska ovca u Hrvatskoj,
istarska pramenka u Sloveniji, creska ovca, dubrovacka ruda, licka i dalmatinska pramenka,
krcka ovca, paska ovca, rapska ovca, te vlasicka, stolacka, kupreska i privorska pramenka.

Druga skupina analiza obuhvaca Cetiri modela klasteriranja kojauz 13 navedenih pasmina
ukljucuju jo§ jednu pasminu iz Slovenije, belokranjsku pramenku. Zasebni skup analiza
proveden je sa ovom pasminom s obzirom na to da je za nju bio raspoloziv manji broj
genotipiziranih biljega zajednickih sa ostatkom uzorka, njih 7 na 31 uzoraka Zivotinja, te je
ukupni set sveden na taj manji broj, kao presjek dva skupa podataka, a ukupan broj zivotinja je
348.

3.1. Podaci

U analizama su koriSteni genotipovi uzoraka ovca prikupljeni za populacijska istrazivanja
kako je opisano u Salamon i sur. (2014.), Jeviinek Skok i sur. (2015.) i Salamon i sur. (2015.).
Popis pasmina s brojem uzorkovanih jedinki i koristenih 28 biljega za pojedine analize iz
skupine preporucenih biljega za analizu genetske raznolikosti ovaca (FAO, 2011) i 10 s dobrim

moguénostima umnozavanja u multipleksu prikazan je u Tablici 3.1.1.

Tablica 3.1.1. Popis pasmina s brojem uzorkovanih jedinki i biljega

Broj
Pasmina Drzava ! Biljezi koriSteni u analizi
uzoraka
) OarVH72%2, 0arJMP58%2, OarCP341?2,
Belokranjska pramenka
N 31 JMP29'2, DYMS1'2, BM8125%2,
Slovenija
OarHH4712

Istarska pramenka 16 OarVH722, OarJMP58%2, OarCP341?2,

Kupreska pramenka ) ] 22 JMP2912 DYMS112 BM812512,

Bosna i Hercegovina
Privorska pramenka 25 BM18242, ILSTS005?, ILSTS0112,
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Stolacka pramenka 24 INRA0632, MAF2092, MAF652,
Vlasi¢ka pramenka 24 McM527, OarFCB1282, FCB3042,
Creska ovca 25 OarHH472, MCM140%, MAF2142,
Dalmatinska pramenka 25 HUJ6162, CSRD247, ETH10,
Dubrovacka ruda 24 HSC, INRA132, OarCP49,
Istarska ovca 35 SPS113, SPS115, TCRGC4B,
T Hrvatska > TCRVES
Licka pramenka 25
Pagka ovca 25
Rapska ovca 25

! biljezi koristeni u skupini modela koji ukljucuju i belokranjsku pramenku, 2 FAO preporuéeni biljezi (FAO
2011)

Prostorni podatci za svaki prikupljeni uzorak dobiveni su geokodiranjem adresa uzgajivaca,
te ukljuéivanjem nesigurnosti projiciranih koordinata od 25 km kako bi se uzeo u obzir prostor
uzgoja pasmine (razmjene genetskog materijala) i ispaSe stada. Sferi¢ne koordinate u sustavu
WGS84 su dobivene geokodiranjem koriste¢i R paketom tidygeocoder 1.0.5. (Cambon i sur.
2021.) u kojem je koristen javni/otvoreni geolokacijski servis Open street maps
(https://www.openstreetmaps.org). Za potrebe geneland analize dobiveni set koordinata
projiciran prostornim paketima R sustava u planarne koordinate projekcije ETRS89-extended

(https://epsq.i0/3035) koja je namijenjena za podrucje drzava EU, a prostor uporabe projekcije

ukljucuje 1 Bosnu i Hercegovinu. Ista je projekcija koriStena i za graficke prikaze.
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Slika 3.1.1. Karta lokaliteta 348 (broj uzoraka) genotipiziranih uzoraka s osjen¢anim podrucjem

nesigurnosti koordinata koje se koristilo u analiziranim modelima (BEL - belokranjska pramenka,

CRE - creska ovca, DAL- dalmatinska pramenka, IST - istarska ovca, KRK- kr¢ka ovca, KUP - kupreska
pramenka, LIK — licka, PAG — paska ovca, PRI - privorska pramenka, RAB - rapska ovca, RUDA - dubrovacka
ruda, SLO - istarska pramenka, STO - stolacka pramenka i VLA - vlasi¢ka pramenka)

3.2. Modeliranje klastera

Geneland analize dostupne su putem racunalnog program sa suceljem (GUI) i u obliku
paketa za R. Cilj geneland analize je otkriti strukturu populacije u obliku sustavnih varijacija

alelnih frekvencija, koje detektira temeljem odstupanja od Hardy-Weinbergovog modela i
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neravnoteze vezanosti gena (eng. linkage disequilibrium). Implementira nekoliko modela koji
mogu koristiti geografske i genetske informacije za procjenu broja populacija u skupu podataka
I razgraniCavanje njihove prostorne organizacije. Vazna podrucja primjene ove analize
ukljucuju krajobraznu genetiku, konzervacijsku genetiku, ljudsku genetiku, antropologiju i
epidemiologiju. Analiza radi na svim uobi¢ajenim tipovima ko-dominantnih ili dominantnih
biljega (mikrosateliti, SNP, AFLP, podaci o sekvenci), a moguce je ukljucivanje i fenotipskih
varijabli (Guillot i sur. 2012.).

Obje skupine genotipova analizirane su kroz cetiri modela: (i) prostorni model sa
koreliranim genotipovima; (ii) prostorni model sa nekoreliranim genotipovima; (iii) neprostorni
model sa koreliranim genotipovima, te (iv) neprostorni model sa nekoreliranim genotipovima.
Svaki model testiran je za 1 do 18 bioloskih klastera, kroz 10 ponavljanja za svaki set iteracija
Markovljevog lanca Monte-Carlo (MCMC). Duljina MCMC lanaca je 108 iteracija uz 200 burn-
in krugova (engl. runs).

Prostorni model pretpostavlja da se svako podrucje genetskog populacijskog klastera u
geografskoj domeni moze aproksimirati udruzivanjem nekoliko prostornih poligona koji
postoje oko podruéja pojedinog uzorka prema Poissonovoj distribuciji. Maksimalan broj jezgri
u neprostornim modelima odreden je na broj uzoraka (317 za prvu skupinu modela, odnosno
348 za drugu), a tri puta vise je pretpostavljeno u prostornim modelima.

U geneland modelima koriStena je takozvana ,,nesigurnost koordinata“ (eng. Coordinates
uncertainty), jer su analizirane jedinke naseg uzorka pokretne (npr. za razliku od biljnih vrsta)
i imaju uobicajeni prostor koji koriste, te prostor uzgoja na kojem ih rasprostranjuju ljudi, a ¢ija
dimenzija nije zanemariva u usporedbi s veli¢inom ukupnog prostornog obuhvata istrazivanja.
Ne postoje ,,prave koordinate” pojedinog uzorka, tj. ne postoji posebna lokacija na kojoj bi se
moglo smatrati da svaka jedinka sa sigurno$¢u zivi, kao $to je to u sesilnih organizama. Uporaba
koordinata farmi kao iskljucivih lokacija na kojima jedinke Zive neto¢na je i moze dovesti do
pogresnih zaklju€aka, te se preporuca zabiljezene koordinate tretirati parametrom nesigurnosti,
koji je u analizama odabran na takav nacin da pokriva podru¢je uzgoja pasmine, odnosno,
objaSnjava prostor razmjene reproduktivnog materijala, u ovom slu€aju ovnova i $iljeZica s
obzirom na to da se u uzgoju navedenih pasmina koristi samo prirodni pripust. Parametar
delta.coord u analizi unosi planirani Sum oko zadane lokacije, te je u ovim analizama postavljen
na 25 km.

Ako prostorne koordinate nisu dostupne ili se smatra da su irelevantne za vrstu na
razmatranoj prostornoj skali, tada se moze koristiti neprostorni model. Neprostorni model ne

namece nikakvu prostornu strukturu i odgovara modelu implementiranom u veéini programa
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za neprostorne klastere, ukljuc¢ujué¢i programe genetskog klasteriranja BAPS i STRUCTURE
(Guillot isur.2012.). Prema preporukama autora, ukoliko o¢ekujemo diferencijaciju populacija
uvjetovanu nekom prostornom komponentom, logi¢no je odluciti se za prostorni model.

Model koji pretpostavlja nekorelirane alelne frekvencije uzorkovanih pasmina logican je
ukoliko su istrazivane pasmine dobro diferencirane, te vjerojatan ukoliko su pasmine dugi
vremenski period reproduktivno izolirane. Ukoliko je diferencijacija koju ocekujemo u uzorku
niska zbog nedavnih ekoloskih procesa, logi¢an je korelirani model (Guillot i sur. 2008.).

Ukoliko su u genotipu oba alela nekog biljega nedostaju¢a, to se smatra pravim
nedostaju¢im podatkom 1 ta se nedostaju¢a informacija u diploidnim genotipovima ne
uracunava u procjenu ucestalosti nul-alela. U modelima je ukljucena i procjena mogucih nul-
alela, jer njihova pojava povecava broj homozigotnih genotipova u odnosu na ocekivani
postotak prema Hardy Weinbergovoj ravnotezi i ravnotezi vezanih gena, a definicija klastera u
modelu podrazumijeva da su preduvjeti tih ravnoteza u klasterima zadovoljeni.

Najbolji model za pojedinu skupinu analiza odabran je a posteriori temeljem
konvergencije. Nedostatkom konvergencije MCMC lanaca u rezultatima modela smatrani su
oni koji nisu pokazivali mijeSanje, oni koji su finalno davali razli¢iti broj pretpostavljenih
populacija ili su pokazivali jasan trend pada ili porasta (Guillot i sur. 2008.). Kona¢ni odabir
modela analize izvr$en je post hoc, nakon preporucene usporedbe rezultata svih modela (Guillot
i sur. 2012.). Modeli s lancima koji ukazuju na nedostatak konvergencije odbaceni su ukoliko
je dodatno temeljem literature procijenjeno da je rezultat loSe umijeSanosti lanaca
neodgovaranje modela podacima.

Unutar modela koji je prihvacen odreden je preporuéeni broj pretpostavljenih populacija
temeljem ishoda iteracija Markovljevih lanaca nakon burn-in iteracija (Guillot i sur. 2012.).
Unutar 10 ponavljanja, odabrano je ono sa najve¢om prosje¢nom posteriornom vjerojatnoscu.
Za prihvaceni model, procijenjeni broj klastera i run sa najvecom posteriornom vjerojatno$cu
provjerene su karte klastera nastale spajanjem poligona oko tocaka uzoraka, te uz pretpostavku
umijes$anosti populacija. Nakon izbacivanja karata bez uzoraka, ako su se takvi javili (engl.

ghost cluster), izradena je karta s granicama bioloskih populacija.
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4. Rezultati i rasprava

4.1. Prva skupina analiza: 13 pasmina i 28 biljega

Dobiveni rezultati prve skupine analiza za neprostorne modele prikazuju slabo
mijeSanje lanaca. Prostorni modeli pokazuju bolje mijeSanje lanaca. Modeli bez pretpostavke
koreliranih alelnih frekvencija razlu¢uju manji broj klastera, pri ¢emu i prostorni i neprostorni
model prepoznaju uzorke licke pramenke kao zaseban genetski klaster. Uz to prostorni model
tog tipa prepoznaje i uzorke creske ovce kao zaseban genetski klaster, od ukupno tri koja je
prepoznao.

Prostorni model s pretpostavkom koreliranih alelnih frekvencija imao je umjereno mijesanje i
bio je najuspjesniji u razlucivanju uzoraka trinaest pasmina u trinaest zasebnih genetskih
klastera. Prepoznao je osamnaest klastera od kojih je pet klastera bilo bez uzoraka, te su tzv.
“ghost clusters”.

Rezultati klasteriranja su se razlikovali u razli¢itim modelima. Pri takvoj situaciji preporucljivo
je usporediti rezultate razli¢itih modela na taj nacin da se prvo provjeri konvergencije modela,
a onda se a priori ili a posteriori provjeri temeljem znanja o rasprostranjenosti i barijerama
protoka gena koja karta populacija najbolje odgovara onome $to nam je poznato o objektu naseg
istrazivanja (Guillot 2012.). Razli¢ite modele ne usporedujemo temeljem prosjecne posteriorne
vjerojatnosti, ve¢ njome odredujemo najbolju analizu (engl. run) unutar deset ponavljanja
Markovljevih lanaca istog modela. U tom smislu a posteriori je kao najvjerodostojniji odabran

rezultat prostornog modela uz pretpostavku korelacije alelnih frekvencija.

4.1.1. Neprostorni modeli

Neprostorni model bez pretpostavke koreliranih alelnih frekvencija u prvoj skupini analiza

pokazao je uz slabo mijeSanje lanaca 2 klastera, odnosno k=2 je maksimalna a posteriori

procjena k (Slika 4.1.1.1).
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Slika 4.1.1.1. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa
maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)
neprostornog modela uz pretpostavku nekoreliranih alelnih frekvencija analize 13 pasmina
isto¢nojadranskih ovaca temeljem 28 biljega

Dvije populacije simulirane iz posteriorne distribucije odnose se na licku pramenku u
jednom klasteru i sve ostale uzorke u drugom klasteru kao $to je vidljivo na karti posteriorne

vjerojatnosti pripadnosti simuliranim populacijama (Slika 4.1.1.2).
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Slika 4.1.1.2. Karta dva klastera neprostornog modela bez pretpostavke koreliranih alelnih
frekvencija u analizi 13 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljema 28 biljega. Zeleno

podrucje obuhvaca uzorke licke pramenke, a bijelo podrucje sve ostale uzorke.
Neprostorni model uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija u prvoj skupini

analiza je konzistentno u 10 ponavljanja iteracije lanaca pokazao uz slabo mijesanje lanaca 18

klastera, odnosno k=18 je maksimalna a posteriori procjena k (Slika 4.1.1.3).
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Slika 4.1.1.3. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa
maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)
neprostornog modela uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija analize 13 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 28 biljega

Populacije simulirane ovim modelom iz posteriorne distribucije odnose se na osamnaest
populacija za 13 pasmina u kojima uzorci istarske ovce i istarske pramenke iz Slovenije
pripadaju istom klasteru. Li¢ka pramenka, dubrovacka ruda, rapska ovca, krcka ovca, paska
ovca i creska ovca imaju zasebne klastere. Dalmatinska pramenka i bosanskohercegovacke

pasmine imaju uzorke koji su svrstani u dva ili vise klastera, te se uzorci pojedinih pasmina
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nalaze u klasterima sa uzorcima drugih pasmina kao $to je vidljivo na karti posteriorne

vjerojatnosti pripadnosti simuliranim populacijama (Slika 4.1.1.4).

Slika 4.1.1.4. Karta osamnaest Kklastera neprostornog modela uz pretpostavku koreliranih
alelnih frekvencija u analizi 13 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljem 28 biljega. Svaka od

18 boja obuhvaca zasebni klaster, a tocke oznacavaju uzorke genotipova.

Konvergencija Markovljevih lanaca znac¢i da je nakon dovoljnog broja iteracija
simulirani vektor uzorkovan iz ciljane distribucije. Ona je obi¢no visedimenzionalna, pa
provjeriti konvergenciju Cesto nije lako ili je nemoguce, te se najceSce provjerava ima li
znakova koji upucuju na nedostatak konvergencije (Guillot 2012.). Jedan od takvih pokazatelja
je jednoli¢an pad lanca (engl. transient behaviour), kakav uo¢avamo na slici 4.1.1.1, a drugi je
zaglavljenost lanca na jednoj od vrijednosti, kao sto je k=18 na slici 4.1.1.3. Problemi koji
utjecu na mijesanje lanaca, odnosno pojavu konvergencije, su velik broj uzoraka (> 1000), velik
broj lokusa (>100) ili odstupanja uzoraka od pretpostavki modela (Guillot 2012.).

Kako su Laloé i sur. (2010) utvrdili prostorni gradijent u genetskom uzorku ovaca, a isti
smjer je potvrden i u sPCA analizi isto¢nojadranskih pramenki (Banadinovi¢ i sur. 2017.),
mozemo zakljuéiti da je uklju¢ivanje prostorne komponente u model vazno. Takoder, Salamon
i sur. (2014., 2015.) i Drzai¢ (2022) utvrdili su umije$anost genotipova pojedinih pasmina koja
je u skladu sa povijes¢u pasmina. Osim toga, Guillot (2012) navodi da su cesto alelne
frekvencije sli¢ne u razli¢itim populacijama, a Toblerov zakon dovodi tu ¢injenicu u vezu i S

prostornom distribucijom uzoraka. Sli¢nost alelnih frekvencija populacija u uzorku se
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sagledava kroz korelaciju alelnih frekvencija koja nam daje nedavnu (mikro-) evolucijsku
povijest populacija (Guillot 2008.).
Veci broj pretpostavljenih klastera kao rezultat neprostornog modela s pretpostavkom

korelacije alelnih frekvencija je oc¢ekivan, jer su se modeli s pretpostavkom koreliranih alelnih

(IBD, eng. isolation by distance), pa se preporuCuje sagledati prvo rezultate modela bez
pretpostavke koreliranih alelnih frekvencija Guillot (2012.). Banadinovi¢ i sur. (2017.) nisu u
istrazivanom uzorku hrvatskih pramenki pronasli prostorni potpis izolacije s udaljenosti, ve¢
gradijent (cline) u pruzanju jugoistok-sjeverozapad.

Iako je mogu¢ nedostatak konvergencije u oba modela, jasno razlucivanje licke
pramenke u neprostornom modelu bez korelacija je oc¢ekivano. Uz pomo¢ monmonierovog
algoritma Banadinovi¢ (2017) je utvrdila licku pramenku kao genetski jasno razgrani¢enu u
populaciju prostoru, a i u ostalim analizama (SPCA — prostorna analiza glavnih komponenti i
DAPC- diskriminantna analiza glavnih komponenti) ona se pokazala najdistinktnijom.

S druge strane, velik broj klastera u neprostornoj analizi uz pretpostavku koreliranosti
alelnih frenvencija nije rezultat koji je u skladu s prethodnim istrazivanjima, te rezultat ovog
modela ukazuje na veliku osjetljivost za manje razlike u genotipovima. lako zaglavljenost
MCMC iteracija na jednom k moze ukazivati na stvarno stanje, ali i na problem s
konvergencijom, osim usporedbe s drugim modelima da bi se utvrdila vjerodostojnost klastera
koji su rezultat ovog modela Guillot i sur. (2008) preporucuju i ex-post provjeru odstupanja
pretpostavljenih Kklastera od Hardy-Weinbergove ravnoteze, te takoder ex-post provjeru
znaCajnosti diferencijacije klastera. Teze razluCivanje bosanskohercegovackih pasmina
o¢ekivano je zbog velike umijesanosti njihovih genoma (Salamon i sur. 2014.), a dva klastera
dalmatinske pramenke ukazuju na razlike izmedu sjevernih 1 juZnih uzoraka ove mnogobrojne

pasmine sa Sirokom geografskom rasprostranjenos¢u (HAPIH 2021).

4.1.2. Prostorni model bez pretpostavke korelacije alelnih frekvencija
Prostorni model bez pretpostavljene korelacije alelnih frekvencija prepoznao je samo tri
klastera, konzistentno u svih 10 ponavljanja i uz dobro mijeSanje Markovljevih lanaca (Slika
4.1.2.1). Ocekivana je niska diferencijacija klastera zbog vece varijabilnosti unutar pasmina
nego medu njima te homogenosti populacije koju svrstava u jedan klaster (Salamon i sur.

2014.). Tako je uocljivo da su u zasebne Klastere dodijeljeni uzorci licke pramenke i creske
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ovce, dok su svi ostali uzorci zajedno u jednom klasteru (Slika 4.1.2.2), sto pokazuje i u

rezultatima istrazivanja Salamon i sur. (2014., 2015.) gdje litka pramenka i creska ovca imaju

zasebne Kklastere, kao i u sSPCA (Banadinovi¢ 2017.). Vrlo o$tro je naznaceno razgranicenje

uzoraka licke pramenke prema svim juznijim uzorcima naglim padom posteriorne vjerojatnosti.
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Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa

maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)

prostornog modela bez pretpostavke koreliranih alelnih frekvencija analize 13 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 28 biljega
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Slika 4.1.2.2. Karta tri genetska Klastera prostornog modela bez pretpostavke koreliranih
alelnih frekvencija u analizi 13 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljem 28 biljega. Klaster
1 (A) obuhvaca uzorke creske ovce. Klaster 2 (B) obuhvaca sve pasmine osim creske 1 licke

pramenke. Klaster 3 (C) obuhvaca uzorke licke pramenke. Svijetlo podrucje na grafu prikazuje
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centar genetske populacije (klastera), dok je tonovima prema crvenoj pokazana posteriorna

vjerojatnost pripadnosti klasteru u danom prostoru s naznac¢enim linijama vjerojatnosti.

4.1.3. Prostorni model s pretpostavkom korelacije alelnih frekvencija

Prostorni model uz pretpostavljenu korelaciju alelnih frekvencija imao je modalni k = 18
uz umjereno mijesanje Markovljevih lanaca oko te vrijednosti (Slika 4.1.3.1). Od definiranih
osamnaest prostornih podrucja, pet prostornih klastera ne sadrzavaju uzorke te se smatraju
nerelevantnim praznim klasterima (eng. ghost clusters), a trinaest klastera ima uzorke i smatraju
se valjanima.

Uzorci su u trinaest genetskih populacija grupirani prema pasminskom podrijetlu s manjom
rezolucijom za juzne populacije, medu kojima su Cetiri bosanskohercegovacke pasmine gdje
svaka ima svoj klaster. Dalmatinska pramenka i u ovom modelu ima dva Klastera (Slika
4.1.3.2).

Kao $to pokazuje Slika 4.1.3.2 istarska pramenka iz Slovenije i istarska ovca iz Hrvatske
ulaze u jedan zajednicki klaster, dok se 12 ostalih klastera odnosi na pojedinih 12 pasmina. To
pokazuje da je rezultat dobiven ovim modelom u skladu sa prethodnim istraZivanjem (Salamon
i sur. 2015.) gdje je genetska diferencijacija analizirana faktorijalnom analizom
korespondencije i strukturnim klasteriranjem, te je dobivena jedna distinktna populacija istarske
ovce neovisno o geografskom podrijetlu uzorka. Geneticka divergencija istarske ovce iz
Slovenije i Hrvatske nije izrazena (Salamon i sur. 2015). Dalmatinska pramenka ima dva
klastera , te je ovaj rezultat u skladu s ¢injenicom da ova pasmina ima najsire uzgojno podrudje,
ali i najveci broj grla (HAPIH, 2021).

Procijenjeni nizak parametar umijesanosti a (a = 3,9) odnosi se na razlike varijanci unutar
klastera koji su dobiveni analizom, te ukazuje na razliku u razinama umijes$anosti (engl.
admixture) unutar pojedinih klastera. Parametar prostorne skale (b = 63) ukazuje na znacaj
prostorne komponente u strukturi analiziranih populacija (Guillot 2012.).

lako su za Cetiri bosanskohercegovacke pasmine odredena Cetiri klastera, uzorci dodijeljeni
genetskim Klasterima se ne poklapaju u potpunosti po pasminskom porijeklu. Sli¢an rezultat
na$em je dobiven u radu Salamon i sur. 2014, gdje je najmanja genetska razludivost dobivena

za te pasmine, te je analizom strukture pokazana i veca razina genetske umijeSanosti. .
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Slika 4.1.3.1. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa
maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)
prostornog modela uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija analize 13 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 28 biljega

28



Slika 4.1.3.2 Rezultat prostornog modela s pretpostavkom korelacije alelnih frekvencija
analiziranih 13 pasmina isto¢nojadranskih pramenki temeljem 28 biljega — karta genetskih
klastera. Obojeni poligoni predstavljaju 18 razlucivih klastera. Pet klastera analize su ,,ghost

clusters” i ne sadrzavaju uzorke (crne tocke)
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4.2. Druga skupina analiza: 14 pasminai 7 biljega

Dobiveni rezultati druge skupine analiza koje uz prethodnih 13 pasmina obuhvacaju i
belokranjsku pramenku, ali su vrSene temeljem sedam mikrosatelitnih biljega, daju sli¢ne
rezultate za prostorni i neprostorni model bez pretpostavke korelacija alelnih frekvencija. U
prvom slucaju je analiza izdvojila najrazlu¢eniju pasminu kao zaseban genetski Kklaster. U
neprostornoj analizi to je belokranjska pramenka, a u prostornoj su to belokranjska i licka.

Analize modela sa pretpostavkom korelacije alelnih frekvencija i u ovom primjeru su se
pokazale spremnije razluciti veci broj genetskih populacija, te se opet prostorni model pokazao
uspjesnijim u smislu konvergencije i u razvrstavanju uzoraka prema pasminskom podrijetlu u
zasebne genetske klastere. No, u konacnici pokazana je manja mo¢ razlu¢ivanja nego u analizi
sa Cetverostruko veéim brojem biljega koriStenih za modeliranje, osobito pri razlucivanju
pasmina koje su se i ranije pokazale kao teske za razluditi ili svrstati u zasebne genetske klastere.

Konzistentni rezultat svih modela ove skupine analiza pokazuje belokranjsku pramenku

kao zasebni prostorno-genetski klaster.

4.2.1. Neprostorni modeli

Neprostorni model uz pretpostavku nekoreliranih alelnih frekvencija u skupini analiza
14 pasmina temeljem 7 mikrosatelitnih biljega je konzistentno u 10 ponavljanja iteracija lanaca
pokazao, uz slabo mijeSanje lanaca, 3 klastera, odnosno k=3 je bila maksimalna a posteriori
procjena k (Slika 4.2.1.1).
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Slika 4.2.1.1. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa

maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)

30



neprostornog modela bez pretpostavke koreliranih alelnih frekvencija analize 14 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega.

Dvije genetske populacije simulirane iz posteriorne distribucije odnose se na
belokranjsku pramenku u jednom klasteru i sve ostale uzorke u druga dva klastera bez logi¢nog
rasporeda kao Sto je vidljivo na karti posteriorne vjerojatnosti pripadnosti simuliranim
populacijama (Slika 4.2.1.2). Dobra razlucivost belokranjske pramenke je dobivena i u radu
Jevsinek Skok i sur. (2015.), gdje je je utvrdeno da je belokranjska pramenka autenti¢na

pasmina temeljem deset mikrosatelitnih biljega.

Slika 4.2.1.2. Karta tri klastera neprostornog modela bez pretpostavke koreliranih alelnih
frekvencija u analizi 14 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega. Klaster zute boje
predstavlja uzorke belokranjske pramenke, a ostali uzorci pasmina su svrstani u druga dva

klastera.

Neprostorni model uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija u prvoj skupini
analiza nije imao konzistentan zaklju¢ak o broju klastera u 10 ponavljanja iteracije lanaca. Uz
malo mijesanje lanaca oko vrijednosti 12, kao najbolja vrijednost ka s maksimalnom a

posteriori vjerojatnos¢u k=12 (Slika 4.2.1.3). Analiza nije konzistentna u 10 ponavljanja
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iteracije lanca, odnosno u tri ponavljanja je rezultat bio k = 11, u pet ponavljanja je k = 10, dok

je dva ponavljanja prikazao k =12.
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Slika 4.2.1.3. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa
maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)
neprostornog modela uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija analize 14 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega.

Populacije simulirane ovim modelom iz posteriorne distribucije odnose se na dvanaest
populacija za 14 pasmina u kojima uzorci svih pasmina ulaze u dva ili viSe klastera, te se uzorci
pojedinih pasmina nalaze u klasterima sa uzorcima drugih pasmina kao $to je vidljivo na karti
posteriorne vjerojatnosti pripadnosti simuliranim populacijama (Slika 4.2.1.4). Belokranjska
pramenka je jedina pasmina koja je dobila zasebni klaster koji ukljucuje sve uzorke, nas rezultat
potvrduje istrazivanje JevSinek Skok i sur. (2015.) gdje navodi da je belokranjska pramenka
autenti¢na pasmina. Uzorci rapske ovce smjesteni u vise klastera u kojima nema uzoraka iz
drugih pasmina. Velika ve¢ina uzoraka li¢ke pramenke je svrstana u klaster jedanaest, gdje su

smjesteni i uzorci drugih pasmina.
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Slika 4.2.1.4. Karta dvanaest klastera neprostornog modela uz pretpostavku koreliranih alelnih
frekvencija u analizi 14 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega. Svaka boja

obuhvaca zasebni klaster, a tocke oznacavaju uzorke genotipova.

4.2.2. Prostorni model bez pretpostavke korelacije alelnih frekvencija
Prostorni model bez pretpostavljene korelacije alelnih frekvencija prepoznao je samo tri
klastera, konzistentno u svih 10 ponavljanja i uz dobro mijesanje Markovljevih lanaca (Slika
4.2.2.1). Ocekivana je niska diferencijacija klastera zbog vece varijabilnosti unutar pasmina
nego medu njima te homogenosti populacije koju svrstava u jedan klaster (Salamon i sur.
2014.). Tako je uocljivo da su zasebne klastere dobile licka pramenka i belokranjska pramenka,

dok su svi ostali uzorci zajedno u jednom Klasteru (Slika 4.2.2.2).
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Slika 4.2.2.1. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa
maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)

prostornog modela bez pretpostavke koreliranih alelnih frekvencija analize 14 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega
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Slika 4.2.2.2. Karta tri klastera prostornog modela bez pretpostavke koreliranih alelnih
frekvencija u analizi 14 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega. Klaster 1 (A)
obuhvaca uzorke licke pramenke. Klaster 2 (B) obuhvaca uzorke belokranjske pramenke.
Klaster 3 (C) obuhvacéa sve preostale uzorke. Tamno podruje na grafu prikazuje centar
genetske populacije (klastera), dok je tonovima prema bijeloj pokazana posteriorna vjerojatnost

pripadnosti klasteru u danom prostoru s nazna¢enim linijama vjerojatnosti.
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4.2.3. Prostorni model s pretpostavkom korelacije alelnih frekvencija

Prostorni model uz pretpostavljenu korelaciju alelnih frekvencija imao je modalni k=15,
uz dobro mijeSanje Markovljevih lanaca oko te vrijednosti (Slika 4.2.3.1). Modalni k nije
konzistentan u svih 10 ponavljanja, odnosno u Sest ponavljanja zakljucuje 15 klastera, Cetiri
ponavljanja daju k = 14, dok jedno ponavljanje prikazuje k = 13 i on je najlosiji po posteriornoj
vjerojatnosti.

U ponavljanju s k=15 sa najve¢om posteriornom vjerojatnosti klasteri broj 6 i 7 su
,,Ghost clusters”. Guillot i sur. (2005.) i Puechmaille (2016.) su definirali ,,Ghost clusters” kao
one sa srednjim koeficijentom pripadnosti <0,5 iz bilo koje uzorkovane skupine, te se ne
rec¢unaju kao pravi genetski klaster. U preostalih 13 klastera svoje zasebne genetske klastere su
dobili uzorci belokranjske pramenke, licke pramenke, kréke ovce, creske ovce, rapske ovce,
paske ovce i dubrovacke rude. Istarska ovca i istarska pramenka iz Slovenije imaju dva klastera,
dok je dio istarske pramenke u istom klasteru sa istarskom ovcom. Dalmatinska pramenka je
svrstana u tri kKlastera, a bosanskohercegovacki uzorci u dva, te jedan od klastera dalmatinske

pramenke pripada uzorcima privorske pramenke (Slika 4.2.3.2).
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Slika 4.2.3.1. Indeks iteracije cijelog Markovljevog lanca Monte Carlo (lijevo) sa
maksimalnom, a posteriori procjenom broja klastera k nakon burn-in iteracija (desno)
prostornog modela uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija analize 14 pasmina

isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega
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Slika 4.2.3.2. Karta petnaest klastera prostornog modela uz pretpostavku koreliranih alelnih
frekvencija u analizi 14 pasmina isto¢nojadranskih ovaca temeljem 7 biljega. Zasebne klaster
su dobili belokranjska pramenka, licka pramenka, kr¢ka ovca, creska ovca, paska ovca, rapska

ovca i dubrovacka ruda.

Manja razlucivost pasmina u ovom rezultatu od rezultata prostornog modela sa
pretpostavkom koreliranih alelnih frekencija u modelu sa 13 pasmina isto¢nojadranskih ovaca
o¢ekivana je s obzirom na manju informaciju koju daje Cetverostruko manji set biljega

koristenih u ovoj analizi.
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4.3. Ocuvanje farmskih zivotinjskih genetskih resursa

Organizacija Ujedinjenih naroda za hranu i poljoprivredu (FAO, 2007) pokrenula je
2007. globalnu strategiju za upravljanje genetskim resursima domacih zivotinja (FAnGR, engl.
Farm Animal Genetic Resources). Glavni ciljevi ovog plana su identificirati genetske resurse,
karakterizirati ih 1 zastiti kako bi se zaustavila daljnja genetska erozija i promicala genetska
raznolikost u resursima domacih Zzivotinja (FAO, 2011). KoriStenjem geo-referenciranih
multidisciplinarnih podataka dobili smo bioloSke izvorne populacije dana$njih pasmina
razli¢itih drzava, odnosno dodatni izvor znanja za ocuvanje lokalnih farmskih genetskih
resursa. Promjenama granica inicijalna populacija istarske ovce je fragmentirana u tri genetski
izolirane sub-populacije u Italiji, Sloveniji i Hrvatskoj. Dvije regionalne skupine istarske ovce
pokazuju vrijedne razlike u genotipu i izrazitu genetsku razlikovnost od drugih pasmina s
niskim razinama umijeSanosti. Medutim, istarska pramenka iz Slovenije pokazala je nizu
genetsku varijabilnost od istarske ovce iz Hrvatske (Salamon i sur. 2015.). Tapio i sur. 2005.
navode da bi se trebalo obavljati svrstavanje jedinki u populacije na temelju obrasca genetske
raznolikosti koji nudi potencijalno nepristrane nacine razjaSnjavanja strukture genetske
populacije vrsta. Kombinacija informacije genetskih populacija s fenotipskim i etiolo§kim
podacima omogucit ¢e formuliranje preporuka za upravljanje genskim resursima (Tapio i sur.
2005.). Preporucuje se analiza uzgojnih ciljeva populacija iz zajednickog genetskog klastera,

te provjera opravdanosti ukidanja genetske barijere.
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5. Zakljucak

Genetska varijabilnost isto¢nojadranskih pramenki je strukturirana u prostoru, jer su
odgovarajuc¢i modeli koji opisuju nase podatke u obje skupine modela bili oni sa prostornom
komponentom.

Rezultati dobiveni za 13 istoc¢nojadranskih pramenki u setu analiza sa 28 i sa 7 biljega su
sli¢éni, najvjerodostojnijim su se pokazali rezultati prostornog modela s pretpostavkom
korelacije alelnih frekvencija. U obje skupine analiza, pasmine uglavhom odgovaraju
genetskim populacijama, uz oc¢ekivanu manju rezoluciju analize na puno manjem setu biljega.
Najdistinktnije pasmine su se pokazale kao zasebni genetski Klasteri: creska ovca, licka
pramenka, belokranjska pramenka, krcka ovca, rapska ovca i dubrovacka ruda. lzuzev
najdistinktnijih pasmina, pojedini modeli tesko su razlucili pasmine koje Su u genetskom
gradijentu (cline): istarska ovca, istarska pramenka, dalmatinska pramenka, paska ovca,
kupreSka pramenka, vlaSicka pramenka, stolacka i privorska pramenka.

Konzistentni rezultat svih modela koji su vrSeni na skupini od 14 pasmina pokazuju da je
belokranjske pramenka zaseban prostorno-genetski klaster, iako su te analize zbog manjeg broja
biljega slabije razlucile neke druge pasmine u bioloske populacije.

Prostornim modelom uz pretpostavku koreliranih alelnih frekvencija odredeno je 13
klastera i prostornih obuhvata za trinaest pasmina u analizi sa 28 biljega. Prostornim modelima
s pretpostavkom koreliranih alelnih frekvencija i bosanskohercegovacke pasmine, koje su
pokazivale teSku razluCivost i vece razine genetske umijeSanosti su razlucene svaka u svoj
klaster i prostorni obuhvat. U zajednicki klaster koji predstavlja biolosku populaciju na
odredenom prostoru smjestene su slovenska istarska pramenka i hrvatska istarska ovca.

Ako su uskladeni uzgojni ciljevi za pasmine koje se svrstavaju u zajedni¢ku genetsku
populaciju u smislu o€uvanja genetske raznolikosti imalo bi smisla razmotriti ukidanje trenutno
postojece reproduktivne barijere. To je relevantno za istarsku ovcu i istarsku pramenku iz
Slovenije. Preporuka je napraviti analize usporedbe uzgojnih ciljeva, analizu resursa talijanskog

dijela populacije istrijanke i razmotriti prednosti i nedostatke razmjene genetskog materijala.
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