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vse ve¢ molekularnih podatkov in tehnik. Ena takih tehnik je identifikacija vrst s ¢rtnimi
kodami DNA (CKD). CKD je priblizno 650 nukleotidov (nt) dolg del gena CO1. V tej
nalogi je analizirana njihova uporabnost, s pajki kot testnimi organizmi. Vzorceni so bili v
Sloveniji in Svici, identificiranih je bilo 324 vrst. Po identifikaciji je bil material
procesiran za izolacijo DNK, PCR in urejanje pridobljenih 444 sekvenc CKD. Za
zanesljivost CKD pri identifikaciji je pomemben obstoj t. i. vrzeli med CKD, katere
prisotnost testira ta naloga. Analizira tudi variabilnost CKD glede na visoko oz. nizko
znacilnost morfoloskih znakov vrst. Naloga preverja odnos variabilnosti CKD s $ir§im oz.
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programom MrBayes. Rezultati so potrdili obstoj vrzeli med CKD, prikazali pa niso
nobenih razlik v variabilnosti CKD glede na morfoloske znadilnosti vrst. Rezultati na
podroéju biogeografije kazejo na enako zanesljivo identifikacijo vrst, ne glede na njeno
geografsko razsirjenost. Pri filogeniji se je po pri¢akovanjih pojavilo veliko nerazreSenih
evolucijskih odnosov. Glavni sklep naloge je: CKD so uporabne za identifikacijo vrst
pajkov, manj pa za biogeografske in filogenetske Studije.
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The facts that current global biodiversity is around 1,5 million species but there are many
as yet undiscovered species, put taxonomy in front of an important mission. In addition to
traditional morphological data, taxonomy increasingly uses molecular data and
techniques, among them DNA barcoding. DNA barcode is a 650 nt long segment of the
COL1 gene. In this thesis the utility of DNA barcodes in spiders was tested. Spiders were
collected in Slovenia and Switzerland for a total number of 324 species. After
identification the material was processed for DNA isolation, PCR and sequences editing,
and a total of 444 DNA barcodes were obtained. This thesis tests the existence the
‘barcoding gap’, important for reliable species identification. It also analyses the relation
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with narrow vs. wide geographical area of sampled species. Additionally, phylogenetic
relations were reconstructed for all taxa using MrBayes. The results confirmed the
existence of the DNA barcoding gap, but there were no differences in morphological
analysis. The results of the biogeographic test point to reliable species identification
regardless of species geographic distribution. As expected, the phylogeny reconstruction
showed only limited success with a lot of unresolved relations. The main conclusions are
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1 UvOD

1.1 ZGODOVINA IN SPLOSNI PREGLED CRTNIH KOD DNA

Na zemlji je trenutno opisanih ve¢ kot 1,7 milijona vrst. Zaradi neodkritih sinonimov je
verjetno realnej$a ocena okoli 1,5 milijona vrst (Costello in sod., 2012). Najbolj grobe
ocene vseh vrst se gibljejo celo med 3 in 100 milijoni vrst (May, 2010). Nedavne Studije so
te Stevilke zozile na okoli 8,7 (+1,3) milijona (Mora in sod., 2011) oziroma 5 (£3)
milijonov (Costello in sod., 2013). Sistematska biologija, ki se ukvarja z vrstami zivih
organizmov, natanéneje, z njihovim poimenovanjem in opisom (taksonomija), njihovimi
evolucijskimi odnosi (filogenija), njihovo razporeditvijo v okolju (biogeografija) in

drugim, ima torej pomembno nalogo.

Taksonomija postavlja temelje za druge veje biologije. Brez nje biologi iz razli¢nih
disciplin ne bi mogli objavljati svojih empiri¢nih podatkov ali dostopati do informacij o
tarénem organizmu, Saj ne bi bili prepri¢ani o njihovi identiteti. Taksonomija polaga
temelje za konstrukcijo drevesa zivljenja, ekoloske Studije ter naravovarstvo (Wilson E. O.,
2004). Za zaletnika taksonomije in Sistema dvojnega poimenovanja vrst smatramo Carla
Linnaeusa, z objavo prve izdaje Systema Naturae v letu 1753 (Palleroni, 2003), samo
besedo taksonomija pa je leta 1813 uvedel Augustin Pyramus de Candolle (Singh, 2012).
Tradicionalna taksonomija, ki temelji na preucevanju morfoloskih znakov, se sooca z
nekaterimi problemi. Zaradi fenotipske plasticnosti nekaterih diagnosti¢nih znakov lahko
pride do napacne identifikacije, morfolosko podobne vrste so pogosto spregledane, pri
mnogih taksonih pa manjkajo dolocevalni klju¢i za identifikacijo neodraslih osebkov
oziroma je njihova identifikacija nemogoca. Tradicionalna taksonomija zahteva tudi za
specifiéno skupino izurjenega taksonoma in je stevilnim biologom nedostopna (Pires in
Marinoni, 2010). Le malo dobro izurjenih taksonomov lahko zanesljivo dolo¢i le 0,01
odstotek vseh vrst (¢e vzamemo oceno 10-15 milijonov). Torej bi neprestano potrebovali
15 000 taksonomov, ki bi dolocali vrste, da bi bila taksonomija, ki temelji izkljuéno na
morfologiji, zadostna (Hebert in sod., 2003). Pomo¢ je prisla z integracijo molekularne
biologije v taksonomsko znanost. Napredek v molekularni biologiji v osemdesetih letih

dvajsetega stoletja, je prinesel nov nabor orodij, ki je omogocil zaznavo ze majhnih razlik
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med vrstami ali znotraj vrste na osnovi dednega materiala (Singh, 2012). Danes si je tezko
predstavljati filogenetske, taksonomske in biogeografske studije brez analize specifi¢nih
genov. Ena od novih metod z visokim potencialom je prav gotovo metoda dolocanja vrst z
¢rtnimi kodami DNA (Hebert in sod., 2003, 2005).

Crtna koda DNA (CKD) je kratek del nukletidnega zaporedja dolo¢enega gena, obi¢ajno
mitohondrijskega gena za citokrom C oksidazno, podenoto 1 (CO1 ali coxl), dolg
priblizno 650 nukleotidov (nt). Metoda dolocanja vrst s ¢rtnimi kodami DNA (DNA
barcoding) je v zadnjem desetletju postala zelo pogosto orodje taksonomov (Wilson J. J.,
2011b). Navdih za ime prihaja iz ¢rtnih kod trgovinskih izdelkov, kjer vse izdelke loci
unikaten vzorec debelejsih in tanjsih ¢rt, zato se je P. D. N. Hebertu porodila ideja, zakaj
ne bi unikaten vzorec Stirih razlicnih nukleotidov v kratkem segmentu gena deloval na
enakem principu (Stoeckle in Hebert, 2008). 1zraz CKD se sicer v pojavi Ze veliko prej,
leta 1993 (Arnot in sod., 1993), koncept identifikacije vrst z uporabo molekularnih orodij
pa je Se starejsi (Kang'ethe in sod., 1982). Dolo¢anje s CKD pa je v zlato dobo vstopilo leta
2003, ko je Hebert s sodelavci predlagal zgoraj omenjeni segment gena CO1 kot

najustreznej$ega za identifikacijo Zivalskih vrst s CKD (Valentini in sod., 2008).

Ze v 0snovi je mitohondrijski genom Zivali bolj$a taréa za analize kot jedrni, predvsem
zaradi odsotnosti intronov, manjSe stopnje rekombinacije ter haploidnega dedovanja
(Saccone in sod., 1999). Pretekla raziskovalna dela so se pogosto osredotocala na
mitohondrijska gena za ribosomalno (12s in 16s) RNK, vendar je bila uporaba teh v Sirsi
taksonomiji omejena, predvsem zaradi pogostih delecij in insercij ter zelo oteZene
poravnave DNK (Doyle in Gaut, 2000). Z redkimi izjemami zivalski mitohondrijski genom
vsebuje enakih 37 genov, dva za rRNK, 13 za proteine ter 22 za tRNK (Boore, 1999).
Nabor teh 13 genov, ki kodirajo proteine, je boljsa taréa za analize, saj so insercije in
delecije pri njih redke. V genih, ki kodirajo proteine, se namre¢ take mutacije izlo¢ajo s
selekcijo, saj jih vecina vodi v zamaknitev bralnega okvirja (frame shift), kar obi¢ajno
privede do nefunkcionalnega proteina (Watson in sod., 2008). Mitohondrijski geni so
zaradi teh lastnosti boljsa izbira kot jedrni geni (Hebert in sod., 2003). Nobenega
posebnega razloga ni, da bi med prej omenjenimi trinajstimi izbrali specifi¢ni gen. Vendar

ima CO1 dve pomembni lastnosti, ki ga delata primernejSega. Prvi¢, univerzalni primerji
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ali zacetni nukleotidi za ta gen so robustni in ohranjeni skozi evolucijo ter omogocajo
obnovitev 5' konca iz predstavnikov vecine, ¢e ne celo vseh zivalskih debel (Folmer in
sod., 1994; Zhang in Hewitt, 1997). Drugi¢, CO1 ima visoko stopnjo zamenjave tretje baze
v kodonu, kar vodi v hitro molekularno evolucijo, ki je dva in pol do trikrat hitrejsa kot pri
genih za 12S in 16S ribosomalno RNK. Kljub hitri evoluciji pa CO1 vseeno vsebuje najveé
filogenetske informacije med vsemi mitohondrijskimi geni, ki kodirajo proteine (Knowlton
in Weigt 1998; Nicolas in sod., 2012). Evolucija tega gena je tako hitra, da naj bi
omogocala ne le razlikovanje med vrstami temve¢ celo med filogeografskimi skupinami

znotraj vrste (Cox in Hebert, 2001; Wares in Cunningham, 2001).

Idenifikacija vrst s CKD je uéinkovita za identifikacijo razli¢no starih osebkov, torej tudi
morebitnih stadijev, katerih na osnovi morfologije ne moremo identificirati. Omogoca tudi
odkrivanje novih vrst (Web in sod., 2012). Potencialna uporaba CKD pa presega bioloske
okvirje. Literatura navaja njihovo uporabo tudi v zaCiti potro$nikov pri prevarah v
prehrambni industriji (Mafra in sod., 2008; Sin in sod., 2013), za forenzi¢ne namene pri
¢rnem lovu ter trgovini z ogrozenimi vrstami (Dalton in Kotze, 2011; Kumar in sod., 2012;
Parveen in sod., 2012; Yan in sod., 2013), oceno kvalitete voda (Sweeney in sod., 2011), v
analizi prehrane zivali (Clare in sod., 2011) in paleoekologiji (Valentini in sod., 2008).
Predpogoj za vse raziskave, ki temeljijo na CKD, pa je zanesljiva referen¢na knjiznica
CKD za posamezne vrste (Web in sod., 2012). Identiteto kateregakoli organizma lahko
prepoznamo s primerjavo njegovih s sekvencami v referen¢ni knjiznici. Hebert je leta
2003 drzno ocenil, da bi lahko v roku dvajsetih let pridobili CO1 sekvence za pet do deset
milijonov vrst (Hebert in sod., 2003). Po trenutnih podatkih spletne strani Barcode of Life
Data Systems (BOLDSYSTEMS) so CKD objavljene za 180 503 vrst ter 2 215 682
osebkov (http://www.boldsystems.org/; 18. jul. 2013). To je spletna stran z javno
dostopnimi podatki o0z. neke wvrste informacijska delavnica, ki vodi pridobivanje,
shranjevanje, analiziranje in objavljanje CKD. Zdruzuje molekularne, morfoloske in
geografske podatke (Ratnasingham in Hebert, 2007). Poleg te obstaja Se veliko drugih
spletnih strani (CBOL, 2013; CCDB, 2013: iBOL, 2013), ki se ukvarjajo s CKD. Leta
2010 se je zacel svetovni projekt pod vodstvom Heberta (iBOL, 2013), katerega glavni
namen je razsiriti geografsko in taksonomsko pokritost vrst v referenéni knjiznici CKD. V

petih letih nameravajo zbrati CKD za 5 000 000 osebkov ter 500 000 vrst, kar bo ustvarilo
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.....

za ekonomsko, zdravstveno ter naravovarstveno pomembne vrste (iBOL, 2013). Metoda
dologanja s CKD je vedno bolj sprejeta predvsem zaradi preprostosti ter relativno ugodne
cene (Hebert in sod., 2003; Padial in De La Riva 2007).

1.2 KRITIKA UPORABE CRTNIH KOD DNA

Znanost temelji na kritiénem preverjanju podatkov in metod. Pri CKD ni ni¢ drugade. Ne
glede na stevilne prej omenjene pozitivne izkusnje z njimi je kar nekaj raziskovalcev, ki
njihovo uporabo zavracajo oziroma pred njihovo uporabo svarijo. Vecinoma navajajo

razloge, ki jih bomo opisali v nadaljevanju.

Kritiki, kot je Rubinoff in sod. (2006), vidijo tezave Ze pri sami izbiri mitohondrijskega
gena. Taka izbira bo zaradi dedovanja po materi zmanjsala efektivno velikost populacije na
le eno Cetrtino v primerjavi z efektivno populacijo pri jedrnih genih. Mitohondrijski geni so
zato bolj obcutljivi na evolucijska ozka grla ter izolacije (Rubinoff in sod., 2006). Celoten
ucinek dedovanja po materi na genetsko divergenco v mtDNK ni napovedljiv in ¢eprav je
res, da je veCina mitohondrijskega dedovanja v zivalskem svetu materinskega, obstajajo
izrazite izjeme (Korpelainen, 2004), kar bi pomenilo, da zanemarjamo ves evolucijski
proces, Ki ni povezan z samicami (Rubinoff in sod., 2006) oziroma smo pristranski do

genskega toka pri samcih (Moritz in Cicero, 2004).

Druga tezava je heteroplazmija. Heteroplazmija pomeni, da znotraj enega osebka obstaja
ve¢ mitohondrijskih haplotipov, kar zelo zmanj$a uspesnost identifikacije s CKD, kot

porocata Magnacca in Brown (2010).

Problemi mtDNK lahko nastopijo tudi s simbiontskimi mikroorganizmi, ki povzrocajo tako
imenovano citoplazemsko inkompatibilnost in ubijanje samcev (male Kkilling). Ta
fenomena lahko porusita pricakovano mitohondrijsko sestavo populacije ali vrste in
povzrodita napaéno interpretacijo rezultatov pri metodah kot je npr. dolo¢anje vrst s CKD.
Bakterija Wolbachia, na primer, povzrota mozne zgoraj nastete probleme (Johnstone in
Hurst, 1996; Hurst in Jiggins, 2005). Ker je 66 % zuzelk okuzenih s to bakterijo
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(Hilgenboecker in sod., 2008) in ker zuzelke predstavljajo tri ¢etrtine vseh poznanih vrst,
bi bakterija lahko mo¢no omejila uporabnost mtDNK. Vendar novejsa Studija kaze, da
Wolbachia ne ogroza identifikacije vrst s CKD (Smith in sod. 2012).

Nekatere, predvsem nedavno nastale vrste, lahko tvorijo hibride. Hibridizacija vrst lahko
pripelje do zelo podobnih CKD obeh vrst, kar otezi njihovo identifikacijo (Hebert in sod.,
2004a; Whitworth in sod., 2007).

Zapleti so mozni tudi nad molekularinim nivojem. Meyer in Paulay (2005) navajata, da
CKD ne dosegajo zelenih rezultatov, kadar se za identifikacijo uporabljajo pri skupinah, Ki
so slabo poznane. Hajibabaei in sodelavci (2006b) porocajo, da niso povsem zanesljive pri
morfolosko zelo podobnih vrstah, Armstrong in Ball (2005) pa opozarjata na tezave pri
lo¢evanju ozko sorodnih vrst, kjer priporocata uporabo dodatnega gena. Will in Rubinoff
(2004) celo menita, da so CKD pri dolo¢evanju zuZelk uporabne samo do nivoja redu, kar
se ne splaca, saj lahko vsak biolog z osnovami taksonomije zelo hitro dolo¢i zuzelko do

tega nivoja.

Z upostevanjem kritik in moznih pristranskosti pri rezultatih ter z vedno pogostejSo
uporabo CKD v znanosti bomo verjetno kmalu dobili $e zanesljivejse dokaze 0 uporabnosti
te relativno nove molekularne tehnike v taksonomiji. Metoda dolo¢anja s CKD ima prav
gotovo visok potencial, ki nam lahko nudi dostop do enciklopedije Zivljenja. Vendar mora
biti ta knjiga napisana skupaj z taksonomi, sistematiki, ekologi in drugimi v okviru

integrativne taksonomije (Dayrat, 2005; Will in sod., 2005; Cruz-Barraza in sod., 2012).

1.3 VRZEL MED CRTNIMI KODAMI DNA

Ena glavnih trditev zagovornikov dolo¢anja vrst s CKD je ta, da obstaja tako imenovana
vrzel med ¢értnimi kodami DNA (barcoding gap). Ta vrzel se ustvari, ¢e je razlika med
povpreéno znotrajvrstno ter medvrstno genetsko oddaljenostjo dovolj velika, oz. je
povprecna medvrstna razlika vsaj deset krat vecja od znotrajvrstne. Racunanje genetskih
razdalj temelji na Kimurinem dvoparametri¢cnem modelu (K2P) (Kimura, 1980). Ta model

je leta 2003 za svojo raziskavo uporabil Hebert (2003), ker naj bi bil najboljsi, ko so



Candek K. Uporaba ¢rtnih kod DNA v taksonomiji in biogeografiji pajkov. 6
Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniska fakulteta, 2013

razlike v zaporedjih majhne, kasneje pa se je K2P model pogosto uporabljal ze zaradi
primerljivosti rezultatov razli¢nih raziskav. Dologanje s CKD postane uporabno $ele, ko
zanesljivo obstaja ta vrzel, saj njen obstoj omogoca zanesljivo uvrstitev vecine neznanih
organizmov v pravilni takson. (Hebert in sod., 2003, 2004a; Barrett in Hebert, 2005).
Obstoj vrzeli med CKD bi omogo¢il tudi identifikacijo prej spregledanih in zato ne
opisanih vrst (Hebert in sod., 2004a; Smith in sod., 2005, 2006).

Pri identifikaciji s CKD moramo biti Se posebej pozorni na dvoje, na zmotno pozitivne
(false positive) ter zmotno negativne rezultate (false negative). Do prvih pride, ¢e so
populacije znotraj vrste genetsko razli¢ne, torej pri medsebojno oddaljenih populacijah z
omejenim genskim pretokom ali alopatri¢nih populacijah s prekinjenim genskim pretokom.
Neresni¢ni negativni zadetki pa se pojavijo, kadar ne prihaja do variacije v CKD oziroma
je ta zelo majhna med reproduktivno izoliranimi populacijami, ki lahko predstavljajo
razliéne vrste. Slednji so torej Se pomembnej$i od neresni¢nih pozitivnih podatkov pri

uporabi CKD za dolo¢anje neznanih organizmov (Wiemers in Fiedler, 2007).

Zgodnje studije na ptic¢ih (Hebert in sod., 2004a) ter ¢lenonozcih (Barrett in Hebert, 2005;
Hajibabaei in sod., 2006b) potrjujejo obstoj te vrzeli, vendar pa obstaja kar nekaj studij, Ki
vrzeli ne potrjujejo, kot na primer raziskave na metuljih (Wiemers in Fiedler, 2007),
muhah (Meier in sod., 2006) ter polzih (Meyer in Paulay, 2005). Meyer in Paulay (2005)
razlagata vrzel v Crtni kodi kot artefakt, ki se pojavi pri nezadostnem vzorcenju tako

osebkov razli¢nih vrst kot osebkov znotraj vrste.

1.4 CRTNE KODE DNA IN MORFOLOGIJA

Morfologija je veja v biologiji, ki se ukvarja z obliko in strukturo organizmov, organov
tkiv in celic. Morfologija je tudi osnova, na katero se je do nedavnega zanasala
taksonomija. Kako pa je povezana morfoloska podobnost oziroma razli¢nost med vrstami s
CKD? Za to vprasanje si moramo najprej ogledati pojem molekularna ura. Molekularno
uro sta leta 1965 predstavila Zuckerkandl in Pauling (1965) in je eno temeljnih odkritij
evolucijske biologije. "Tik" v Casu predstavlja mutacija. Te se fiksirajo in kopicijo. Tako

lahko, ¢e poznamo stopnjo hitrosti in §tevilo mutacijskih "tikov", dolo¢imo koliko asa sta
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vrsti loCeni ena od druge, saj molekularni ¢as te¢e dokaj linearno (Janecka in sod., 2012).
Hitro so znanstveniki opazili, da se hitrost molekularne ure med geni razlikuje in razli¢ne
vrste organizmov, vendar pa se vseeno v grobem obnasa kot ura (Janecka in sod., 2012).
Morfoloska evolucija pa teée precej manj enakomerno in manj predvidljivo; hitrosti
molekularne in morfoloske evolucije nista neposredno povezani (Bromham in sod., 2002;
Davies and Savolainen, 2006; Goldie in sod., 2011).

Tudi CKD, ki temeljijo na delu gena za CO1, naletijo na neujemanje morfoloskih in
genetskih razlik. Pri skupini metuljev, Kkjer so vrste ekolosko in morfolosko jasno
prepoznavne, se CKD razlikujejo le v enem do treh nukleotidov (Burns in sod., 2007). Se
bolj o¢iten je primer, kjer so v »eni vrsti« metulja s CKD nasli kar deset kriptiénih vrst, vse
pa imajo morfolosko skoraj identi¢ne odrasle osebke (Hebert in sod., 2004b). Podobne
primere najdemo tudi pri drugih taksonih (Meier in sod, 2006; Tavares in sod., 2011;
Veijalainen in sod., 2011). Iz vseh teh razliénih podatkov predvidevamo, da z
variabilnostjo v . CKD bolj korelira dolzina &asa od logitve dveh vrst, kot morfoloske

razlike sorodnih vrst.

1.5 CRTNE KODE DNA IN BIOGEOGRAFIJA

Biogeografija preucuje razsirjenost taksonov v geografskem prostoru in casu (Gailis in
Kalning, 2010). Glede na trenutno razmerje hitrosti odkrivanja novih vrst ter izumiranja
obstaja velika verjetnost, da bodo Stevilne vrste izumrle se preden jih bomo odkrili
(Hendry in sod., 2010). Natan¢na identifikacija je torej prvi korak k uspesni ohranitvi vrst
lokalne in globalne biodiverzitete (Milne in sod., 2009; Oliveira in sod., 2010), kar Se
posebej velja za endemiéne vrste. Tu se postavlja vprasanje, ali lahko CKD zanesljivo
razlikujejo vrste z lokalno razsirjenostjo (endemi¢ne) med sabo oziroma od takih z Sirokim
arealom? Kako so uspesne, ¢e so te vrste ozko sorodne? CKD so se Ze izkazale uporabne
pri identifikaciji dveh endemiénih vrst rib istega rodu iz Patagonije, ki sta ogrozeni zaradi
invazivnih salmonidov. Njuno varovanje je otezeno zaradi ovir v morfoloski identifikaciji.
CKD so med njima razkrile majhno znotrajvrstno ter kar 80-krat vi§jo medvrstno

variabilnost (VVanhaecke in sod., 2012).
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Kako pa so uspesne CKD pri razlikovanju sorodnih vrst na velikem geografskem
obmog&ju? Studija na vodnih hroi¢ih, ki jo je izvedel Bergsten in sodelavci (2012),
pojasnjuje nara$¢anje znotrajvrstne variabilnosti v CKD s povedevanjem vzorénega
obmod¢ja doloene vrste. Se bolj zanimivo je, da se hkrati drastiéno zmanj$a povpreéna
medvrstna genetska razdalja do t. i. najblizjega soseda (nearest neighbor), ki predstavlja
najsorodnejso vrsto v izbranem obmocju. V primeru vodnih hros¢ev povprecéna genetska
razdalja, izracunana z Kimurinim dvoparametricnim modelom (K2P), do najblizjega
soseda znaSa 7% Vv obmocju enega kilometra, ki pa se zmanjsa na manj kot 3,5%, ce

vzorcenje razSirimo na 6000 km (Bergsten in sod., 2012).

Odvisnost znotrajvrstnih genetskih razlik od geografskega merila vzoréenja je pricakovati
zaradi splosno priznanih konceptov, kot je »distance decay« (Nekola and White, 1999) in
»isolation by distance« (Wright, 1943), kot tudi iz filogeografskih Studij (Avise, 2000).
Kot splosno pravilo, bodo vrste, ki so bile vzor¢ene na SirSem geografskem obmocju,

prikazale vi$jo genetsko variabilnost, kot bi bila ta predvidena iz manjSega obmogja.

Nekaj studij pa vseeno predlaga, da genetska in geografska oddaljenost nista soodvisni
(Hebert in sod., 20044a, 2010). Ta odstopanja od rezultatov, ki bi jih pricakovali glede na
prej omenjene teorije, Bergsten in sodelavci (2012) pojasnjujejo kot morebitno napako, saj
so bile te Studije narejene na manj$ih geografskih obmodjih in na organizmih, ki se

uspesneje razsirjajo kot prej omenjeni vodni hrosci.

Skupni uéinek (zmanjSevanje medvrstne oddaljenosti od najblizjega sorodnika ter vecanje
znotrajvrstnih razlik) geografske odvisnosti bi torej lahko otezil zanesljivo prepoznavanje
vrst. Zlati problematiéno bi bilo, e CKD ne bi mogle razlikovati endemiénih ali ogrozenih
vrst od njihovih bliznjih kozmopolitskih sorodnikov ali morda celo katere invazivne vrste.
V primerjavi CKD z referenéno knjiznico bi bilo tako za vi§jo natanénost smiselno
upostevati tudi geografski izvor vrste ter, kadar je geografski izvor vrste znan, omejiti

iskanje najprej na lokalno (Bergsten in sod., 2012).
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1.6 CRTNE KODE DNA IN FILOGENIJA

Filogenija je studij sorodstvenih odnosov med skupinami organizmov (npr. vrst ali
populacij) na podlagi aminokislinskih in nukleotidnuh zaporedij ali morfoloskih znakov.
Rezultat filogenetske analize je hipoteza o sorodstvenih odnosih, Ki jih predstavljamo s

pomocjo filogenetskih dreves.

Fitch in Margoliash (1967) sta prva uporabila molekulske podatke za izdelavo
filogenetskega drevesa. To drevo je bilo tako podobno tistim Ze uveljavljenim
filogenetskim drevesom vretencarjev, da so taksonomi uvideli pomembnost molekularnih
podatkov kot potencialne konéne ali potrditvene dokaze (Singh, 2012). Vkljucitev
molekulskih sekvenc v filogenetske analize je v zadnjih dveh desetletjih revolucionizirala
filogenijo (Pagel, 1999). Do nedavnega je bila selekcija genov za analize omejena na tiste,
ki so bolj univerzalni in lazji za sekvenciranje, kot so na primer ribosomalni geni.
Tehnoloski napredek danes omogoca vkljuCevanje raznovrstne informacije z vecih
lokusov, lahko tudi z razli¢nih genomskih predelov (jedro, mitohondriji, kloroplasti). Tako
so filogenetske analize natan¢nejse (Hajibabaei in sod., 2006c¢), poleg tega pa se izognejo
napakam, ki so povezane z znacilnosti doloCenega gena (Foster in Hickey, 1999). Z
napredkom projektov sekvenciranja celotnega genoma in dostopnostjo tovrstnih analiz pa
je mogoce, predvsem za prokarionte in evkarionte z mahnimi genomi tovrsne analize

izvesti tudi na celotnih genomih preucevanih organizmov (Murphy in sod., 2004).

Natanc¢nost filogenetske analize poveca tudi dodajanje novih taksonov v analizo
(Hajibabaei in sod., 2007). ZviSevanje Stevila taksonov zmanjSuje dolzino vej
filogenetskega drevesa in zmanjSuje napake, ki so posledica homoplazij (Huelsenbeck,
1995; Kolaczkowski in Thornton, 2004). Homoplazija je skupna lastnost/znak razli¢nih
vrst, ki ni podedovana od skupnega prednika, temve¢ se je pojavila tekomkonvergentne
evolucije (Hajibabaei in sod., 2007). Nekateri znanstveniki celo trdijo, da je dodajanje
vecih taksonov v analizo bolj pomembno za filgenetsko lo¢ljivost, kot dodajanje vecih
genov (Pollock in sod., 2002; Zwickl in Hillis, 2002; Wiens, 2006). Zvisevanje

sposobnosti locevanja taksonov (filogenetske locljivosti) uporabljenih filogenetskih
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pristopov na tak nacin, pa bi bilo lahko zlasti u¢inkovito za analize s CKD, kjer lahko

hkrati analiziramo stotine ali celo tisoce vrst (Wilson, 2011a).

Knjiznice CKD imajo nekatere podobnosti s podatki molekularne filogenije, vendar CKD
obicajno nimajo dovolj filogenetsko uporabne informacije o0z. tako imenovanega
filogenetskega signala, za natanéen opis starejSih sorodstvenih odnosov (Hajibabaei in
sod., 2006a). Ceprav sekvence CKD obi¢ajno analiziramo s pomo¢&jo hierarhi¢no urejenih
odnosov povzetih v obliki dendrogama so algoritmi, ki jih pri tem uporabljamo, npr.
zdruzevanje sosedov (neighbour joining, N-J), druga¢ni od algoritmov, ki jih uporabljamo
v filogenetskih analizah (Hajibabaei in sod., 2006a). Studije, ki so analizirale uporabnost
CKD v filogenetskih analizah niso uspele potrditi zanesljive in pravilne razresitve
evolucijskih odnosov (Tautz in sod., 2003; Savolainen in sod., 2005; Hajibabaei in sod.,
2007; Wilson, 2010). CKD torej ustrezajo seznamu (checklist) listov filogenetskega

drevesa, ne pa tudi vejitvam tega drevesa (Crandall in Buhay, 2004).

1.7 CRTNE KODE DNA IN PAJKI

Pajki so pestra skupina organizmov, ki se z ve¢ kot 44000 opisanimi vrstami (Platnick,
2013) uvrscajo na sedmo mesto vseh Zivalskih redov glede na Stevilo vrst (Coddington in
Levi, 1991). Ocena Stevila vseh vrst pajkov je tezavna. Po eni strani se je z oceno Stevila
vrst pajkov ukvarjalo le malo ljudu, po drugi strani pa tovrstne ocene oteZujejo Stevilne
napake pri poimenovanju (sinonimi). Coddington in Levi (1991) sta ocenila, da se stevilo

vseh vrst pajkov giblje okoli 170000 in ta ocena se Se danes najpogosteje uporablja.

Pajke najdemo v mnogih kopenskih habitatih, tudi v ekstremnih kot so pusc¢ave, vrhovi
gora in obmocje plimovanja. Vrsto Argyroneta aquatica najdemo celo v stojecih sladkih
vodah. Brez pretiravanja lahko recemo, da najdemo pajke v prakti¢éno vseh celinskih
habitatih, saj manjkajo le na skrajnem severu in jugu Zemlje (Foelix, 2011). So
najrazli¢nejsih oblik, velikosti pa nihajo od 0,43 mm (Patu marplesi) do ve¢ kot 280 mm
(Theraphosa blondi). Kot obligatni plenilci igrajo pomembno ekolosko vlogo v vseh
kopenskih ekosistemih ter so pomembni pri biokontroli zuzelk (Foelix, 2011). Danes je

znana le ena pretezno rastlinojeda vrsta iz skupine skakacev (Salticidae), Bagheera kiplingi
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(Meehan in sod., 2009). Prav tako izredno zanimivo je njihovo vedenje, z zapletenimi
paritvenimi plesi, zalezovanjem plena, zmoznostjo u¢enja, morda $e najbolj zanimivi pa so

njihovi Stevilni vzorci pletenja mrez (Foelix, 2011).

Morfoloska identifikacija pajkov je zahtevna. Ker prepoznava vrst temelji na strukturi
genitalij, je mlade pajke je ve¢inoma nemogoce identificirati do vrste. V zadnjem casu
opazajo tudi znotrajvrstne polimorfizme v genitalijah, kar Se otezuje pravilno prepoznavo
vrst (Huber in Gonzalez, 2001). Dodaten problem je tudi izreden spolni dimorfizem.
Samci in samice se lahko zelo razlikujejo, poznamo pa celo velikostni dimorfizem znotraj
enega spola. Tak primer so nekatere vrste rodu Nephilla, kjer se tudi odrasle samice Se
naprej levijo in rastejo (Kuntner in sod., 2012). Ta pojav pogosto opazimo pri
»primitivnejSih  pajkih« iz skupine Mygalomorphae, pri evolucijsko mlajsih
(Araneomorphae), kamor spada tudi prej omenjen rod Nephilla, pa je ta pojav prej izjema
kot pravilo. Ali lahko pri identifikaciji pajkov pomagajo CKD? Barrett in Hebert (2005)
pravita, da lahko. V analizi 168 vrst pajkov, sta s pomo&jo CKD vse osebke pravilno
prepoznala, ¢etudi kasneje Prendini (2005) avtrojema ocita slab izbor rodov, premajhno
Stevilo vrst in geografsko pristranskost. O podobno vzpodbudnih rezultatih uporabe CKD

porocajo v $tudiji na morfovrstah, z Sir§im naborom podatkov (Robinson in sod., 2009).

1.8 TRAINO OHRANJANJE BIODIVERZITETE IN FAVNISTICNI PRISPEVEK
NALOGE

Klimatske spremembe, urbanizacija, se¢nja gozdov in onesnaZenost sSpreminjajo vecino
ekosistemov na Zemlji hitreje, kot se spremembam organizmi lahko prilagajajo (Dornelas
in sod., 2013). Raziskovanje biodiverzitete in njeno ohranjanje so torej ena glavnih nalog
Clovestva (Hoban in Vernesi, 2012). Trenutna prizadevanja v tej smeri so premalo
ucinkovita (Hoban in Vernesi, 2012), zato se je pojavilo nekaj novih pristopov k
ohranjanju biodiverzitete, med njimi tudi ohranjanje globoko zamrznjenih vzorcev (cryo-
preservation). Smithsonian Institution je nedavno zagnal projekt Global Genome Initiative
(GGI, 2013), katerega cilj je shranjevanje tkiv in dednega materiala mnogih tar¢nih
organizmov, ter omogociti dostop do tega materiala prihodnjim generacijam. Prav tu bodo

trajno shranjena tkiva ter dedni material nasih vrst pajkov, Kjer bodo sluzili kot referenca za
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trenutno biodiverziteto na zemlji. Referenc¢ni osebki, oziroma v nekaterih primerih le njihovi
diagnosti¢ni deli, ki so nujno potrebni za identifikacijo (genitalije), bodo shranjeni deloma na
bioloskem institutu Jovana Hadzija, ZRC SAZU, v Sloveniji in deloma v prirodoslovnhem

muzeju (Naturhistorisches Museum der Burgergemeinde) v Bernu, Svica.

Nasih 324 vrst pajkov prinasa tudi favnistiéne podatke za Slovenijo in Svico, seznama vrst
in lokacij se nahajata v prilogah A in B. Ob hitrem pregledu literature smo opazil, da le ena
Studija v zmerno toplem pasu poroca o ve¢ kot 300 vrstah pajkov (Blick, 2011) ter e ena 0

vec¢ kot 275 vrstah (Blick, 2009), kar je bil tudi nase izhodisce.

1.9 CILJI NALOGE

Prvi cilj te naloge je bilo testiranje uporabnost CKD na podro&ju taksonomije pajkov, kako
zanesljive so pri identifikaciji vrst glede na medvrstne in znotrajvrstne genetske
variabilnosti. Drugi cilj je bil ugotoviti, ali obstaja 0dnos med morfoloskimi znacilnostmi
vrst ter variabilnostjo v CKD. Tretji cilj naloge je bil ugotoviti uporabnost CKD na
podro&ju biogeografije 0z. kaksna je variabilnost CKD glede na velikost geografskega
obmocja vzorcenja vrste. Kot zadnji cilj smo si zastavili preveriti Se, na kaksnih nivojih

lahko CKD uspesno (glede na Ze obstojece filogenije) opisejo filogenetske odnose.

Analize temeljijo na Stirih osrednjih vprasanjih:
1. Ali obstaja vrzel med CKD?
2. Ali visoka o0z. nizka variabilnost CKD korelira z vrstami, ki imajo visoko 0z. nizko
znacilne morfoloske karakteristike?
3. Ali obstaja povezava med velikostjo geografskega obmocja vzoréenja vrst ter
variabilnostjo v CKD?
4. Ali vsebuje kombinacija 444 taksonov in 649 nt dolgih CKD dovolj filogenetsko

uporabne informacije za ustrezno pojasnitev filogenetskih odnosov?

Poleg zastavljenih ciljev, je na§ namen tudi prispevati favnisti¢ne podatke ter fotografije

identificiranih pajkov. Pridobljene CKD bodo v pomo¢ pri gradnji zanesljive referenéne
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knjiznice CKD in bodo prosto dostopne na spletu. Trajno zamrznjena tkiva in dedni

material pajkov pa bo prispeval k trajnemu ohranjanju biodiverzitete.

2 METODE

2.1 TERENSKO DELO IN IDENTIFIKACIJA

Terensko delo je obsegalo dva tedna vzoréenja v Svici na 33 lokacijah in veé terenskih dni
v Sloveniji na 76 lokacijah. Vzor¢ili smo Sirok nabor habitatov (jame, visokogorja, obala,

urbana naselja ...) z namenom, da ulovimo ¢im vecje $tevilo vrst.

Uporabljali smo selektivne in neselektivne metode vzorCenja. Selektivno smo pajke
nabirali ro¢no, z pincetami in ekshaustorji, predvsem pod kamenjem, za lubjem, v zemlji in
drugje, kjer so bile neselektivne metode tezje izvedljive. Med slednjimi metodami pa smo
najpogosteje uporabljali lovilne Zaklje za pajke »kecerje«, ki so ucinkovite predvsem za
vzoréenje na travnikih. Po vzorcenju smo iz lovilnega zaklja z meSanim naborom vrst z
ekshaustorji izbrali odrasle pajke. Mladostnih pajkov nismo nabirali, saj je njihova
identifikacija do nivoja vrste v veéini primerov nemogoc¢a. Prav tako smo se izogibali
lovljenju vrst, za katere smo bili prepri¢ani, da se ponavljajo, saj je bil na§ namen dobiti le
¢im bolj raznolik vzorec. Uporabili smo tudi metodo za vzorcenje dreves in grmovja
(beating), kjer smo otresali veje rastlin nad belim platnom ali svetlim narobe obrnjenim
deznikom. Tu so se zbirali nevretencarji, izmed katerih smo selektivno nabrali pajke. Sejali
smo tudi listno steljo ter mah. V sejalnik smo nalozili material iz gozdnih tal ter mo¢no
stresali nekaj minut. Presejani material smo stresli na belo platno, s katerega smo polovili

odrasle pajke.

Najpogosteje uporabljena metoda oz. metoda s katero smo nabrali najvecje Stevilo vrst je
bila sesanje z razpihovalnikom listja. Na cev razpihovalnika smo namestili filter iz blaga (v
nekaterih primerih grobo blago, v drugih pa blago za zavese), kamor so se ujeli pajki ter
ostal organski material. Vsebino iz filtra smo nato stresli na belo platno (npr. rjuha) ter

pobrali pajke.
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Ulovljeni pajki so bili takoj shranjeni v 96 % etanolu, ter shranjeni v zamrzovalniku takoj,
ko je bilo mogoce. Tam so pocakali do identifikacije. Pajke smo identificirali z uporabo

internetnega dolocevalnega kljuca (Nentwig in sod., 2013).

2.2 1ZOLACIJA DNKIN PCR

Mitohondrijsko DNK smo izolirali iz nog pajkov. V primeru zelo majhnih osebkov smo
uporabili celotno glavoprsje z nogami. lzolacija DNK je potekala z avtomatskim sistemom
za ekstrakcijo DNK, MagMAX™ Express magnetic particle processor Type 700 (Applied
Biosystems®). Uporabljali smo njihov komplet za ekstrakcijo in sledili protokolom
proizvajalca.

Z verizno reakcijo s polimerazo (PCR) smo pri vseh vrstah pomnozili del mitohondrijskega
gena za COL. Vse reakcije so imele prostornino 25 ul, ki so jo sestavljali: 13,1 pl dvojno
destilirano (dd) H20, 5 ul 5x PCR pufra “GoTaqFlexi” (Promega), 2,25 ul MgCl; (25 mM,
Promega), 0,15 pl polimeraze “5U GoTagFlexi Polimerase” (Promega), 2,5 ul “dNTP
Mix” (2 uM vsak, Biotools), 0,5 ul napredujocega (forward) in 0,5 pl reverznega
(reverse) 20 uM primerja ter 1,5 pl DNA. Nekaterim reakcijam smo dodali 0,15 pl
govejega albuminskega seruma (Promega, Fitchburg, Wisconsin; 10mg/ml) in temu

primerno zmanjSali volumen vode.

PCR smo izvajali z napravo “2720 Thermal Cycler” (Applied Biosystems) in
“Mastercycler® ep” (Eppendorf).

Uporabili smo §tiri razlicne zacéetne oligonukleotide, vodilna (forward) sta bila LCO1490
(GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG) (Folmer in sod., 1994) in njegove
degenerirane oblike (degenerate LCO1490) (GGTCAACAAATCATAAAGAYATYGG)
(Folmer in sod., 1994). Reverzna (reverse) primerja pa sta bila HCO02198
(TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA) (Folmer in sod., 1994) in Chelicerate-R2
(GGATGGCCAAAAAATCAAAATAAATG) (Barret in Hebert, 2005). Najpogosteje smo
uporabili kombinacijo LCO1490 in HCO2198, kadar pa nismo uspesno pomnozili

zeljenega dela gena, smo preizkusili §e druge kombinacije ter izbrali najboljso.
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Vecinoma smo za pomnoZevanje uporabili naslednji PCR protokol: denaturacija pri 94 °C
za 2 min, ki mu sledi 35 ciklov (94 °C za 40 sek, 48 °C — 52 °C za 1 min, 72 °C za 1 min)

in zadnja faza podaljSevanja na 72 °C za 3 min.

Pri nekaterih problemati¢nih vzorcih smo uporabili tudi program »touch up« s PCR
protokolom: denaturacija pri 96 °C za 10 min, ki mu sledi 20 ciklov (94 °C za 1,5 min, 48
°C —52 °C za 2 min, 72 °C za 2 min) in nato $e 15 ciklov (94 °C za 1,5 min, 52 °C for 1,5

min, 72 °C za 2 min) in zadnja faza podalj$evanja na 72 °C za 3 min.

2.3 ANALIZA CRTNIH KOD DNA

Po sekvenciranju pri podjetju MacroGen smo pridobljene sekvence dela gena za CO1
uredili v programu Geneious v. 5.6.5 (Biomatters, 2012). Vse sekvence, pri katerih je bilo
to mogoce, smo skrajsali na standardno dolzino informativnega dela gena CO1, toren na
649 nt dolge CKD. Nekaj sekvenc je krajsih zaradi nepojasnjenih tezav pri sekvenciranju
ali predhodnih postopkih. Po poravnavi vseh sekvenc z uporabo programa ClustalW smo
jih izvozili kot .nex datoteko, katero smo lahko odprli v programu Mesquite v. 2.75
(Maddison in Maddison, 2011). V tem programu smo doloene sekvence preimenovali,
pregledali za morebitne napake ter izvozili datoteko kot simple .nex. Ta format je primeren
za uvoz v program MEGA v. 5.1 (Tamura in sod., 2011). S pomo¢jo tega programa smo
izracunali medvrstne in znotraj vrstne genetske razdalje razli¢no definiranih skupin, na
cemer temeljijo tudi vse nadaljnje statisti¢ne analize. VSi izraCuni genetskih razdalj so
temeljili na racunanju razdalj med pari (pairwise distances) oz. izra¢una povpreéne
genetske razdalje v skupini (within group mean distance) ali med skupinami (between
group mean distance). Vse nastavitve pri teh izracunih so ostale enake privzetim, z izjemo
izbire modela/metode, kjer smo uporabili na Kimurin dvo-parametri¢cni model (K2P)
(Kimura, 1980).

2.4 PODATKI IN STATISTICNA OBDELAVA

Kon¢ni obseg podatkov v nalogi je sestavljen iz ve¢ kot 1600 identificiranih odraslih
pajkov, ki pripadajo 324 vrstam iz 183 rodov ter 33 druzin (Priloga A). Pridobili smo CKD
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za 444 osebkov. CKD so skupaj s fotografijami pajkov za ve&ino vrst objavljene na spletni

strani laboratorija za evolucijsko zoologijo (EZlab, 2013).

2.4.1 Vrzel med értnimi kodami DNA

Za testiranje obstoja vrzeli med CKD smo najprej izradunali povpreéne K2P genetske
razdalje znotraj vsakega rodu, ki je bil zastopan z dvema ali ve¢ vrstami, takih rodov je
bilo 48. Pridobljeno povprecje znotraj vsakega rodu smo nato zdruzili v kategorijo 'rod', ki
predstavlja povprecne medvrstne genetske razdalje. Nato smo izracunali tudi povprecne
K2P genetske razdalje znotraj vsake vrste, ki je bila zastopana z dvema ali ve¢ osebki,
takih vrst je bilo 134. Pridobljena povprecja teh znotraj teh vrstnih smo nato zdruzili v
kategorijo 'vrsta', ki predstavlja povpreéne znotrajvrstne genetske razdalje. Normalnost
porazdelitve podatkov smo v obeh kategorijah testirali s Kolmogorov-Smirnov testom.
Zaradi nenormalno razporejenih podatkov v kategoriji 'vrsta' smo skupini (‘rod’, 'vrsta’)
primerjali med sabo z neparametri¢nim testom Mann-Whitney, ki nam pove ali obstajajo
statisticno znacilne razlike med skupinama. Grafi¢no predstavitev (slika 1) in statisticne
analize smo opravili v programu SPSS (IBM, 2011). Sliko 2 smo izrisali v programu JMP

(SAS, 2007). Velikost vrzeli med CKD smo pridobili iz razmerja median obeh kategorij.

2.4.2 Znaéilnost morfoloskih znakov in variabilnost értnih kod DNA

Pri tej analizi nas je zanimalo, ¢e so CKD med vrstami bolj variabilne, v primeru
morfolosko dobro oz. slabo definiranih vrst. Primerjali smo povpreéne K2P medvrstne
genetske razdalje znotraj rodov, ki so bili zastopani z dvema ali ve¢ vrstami, takih rodov je
bilo 48. Vsakemu rodu, ki je vseboval vrste z visoko znacilnimi morfoloskimi znaki smo
pripisali oznako ‘visoka'. Vsakemu rodu, ki je vseboval vrste z nizko znacilnimi
morfoloskimi znaki pa smo pripisali oznako 'nizka'. Tako smo ustvarili dva razreda,
'visoka' in 'nizka', ki predstavljata povprecne K2P medvrstne genetske razdalje znotraj
rodu, glede na visoke oz. nizke morfoloSke znacilnosti njithovih wvrst. Kriterij za
razporejanje v razreda je temeljil na nasih izkusSnjah z identifikacijo pajkov. Glede na
subjektivna opazanja pri identifikaciji vrst znotraj dolo¢enega rodu smo, kot so npr. zelo

podobne oz. zelo razli¢ne epigine ali pedipalpi (sami¢ine in samceve genitalije na katerih
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temelji identifikacija), znacilni izrastki in drugo, smo se odlo¢ili ali rodu pripisemo oznako
za visoko ('visoka’) oz. nizko (‘nizka') morfolosko znacilnost njihovih vrst. Za uvrstitev v
razred 'visoka' je bila dovolj ze visoka morfoloska znacCilnost pri vsaj enem spolu.
Statisti¢no analizo in grafi¢ni prikaz (slika 3) smo opravli v programu SPSS v. 20 (IBM,
2011). Normalnost porazdelitve podatkov smo testirali s Kolmogorov-Smirnov testom za
vsako skupino. Podatki so bili normalno razporejeni, zato smo statisticno znacilne razlike
iskali z enosmernim testom ANOVA. Faktor v analizi je bila morfoloska znacilnost
(‘'visoka' in 'nizka"), odvisna spremenljivka pa K2P genetska razdalja. Vsi uporabljeni

podatki se nahajajo v prilogi C.

2.4.3 Geografsko obmocje vzorcenja in variabilnost ¢rtnih kod DNA

Za test uporabnosti CKD pri identifikaciji osebkov iz razli¢no velikih geografskih obmogij
ter s tem vpogled na njihovo uporabnost na podroc¢ju biogeografije, smo podatke pridobili
iz podatkovne baze BOLDSYSTEMS (Ratnasingham in Hebert, 2007). Za razliko od
genetskih razdalj izra¢unanih s K2P modelom (K2P distance), ki jih uporabljamo v nalogi,
v tej podatkovni bazi za genetske razdalje uporabljajo p-razdaljo (p-distance). Zaradi tega
tudi nismo zdruzevali njihovih in nasih podatkov. Uporabljene podatke lahko najdete v
prilogi D. Uporabili smo povprecne znotrajvrstne genetske p-razdalje in ustvarili tri
skupine ('1', '2', '3"). V skupino 'l' smo vkljucili deset vrst pajkov (oz. povprecno
znotrajvrstno p-razdaljo za vsako vrsto), ki so bili vzorceni le na enem kontinentu oz. je
bila njihova CKD znana le iz enega kontinenta. V skupino 2' smo vklju¢ili deset vrst
pajkov, vzoréenih na dveh kontinentih (torej z znanimi CKD le iz dveh kontinentov). V
skupino '3' smo vkljuéili deset vrst pajkov z znano CKD iz treh kontinentov. Za vsako
skupino ('1', '2', '3") so bile vrste naklju¢no izbrane iz zgoraj omenjene podatkovne baze.
Stevilo osebkov znotraj vrste je razli¢no, saj smo uporabili vse mozne dostopne podatke o
doloceni vrsti. Podatke smo nato statisticno obdelali v programu SPSS v. 20 (IBM, 2011).
Za vsako skupino smo najprej testirali normalnost porazdelitve podatkov s Kolmogorov-
Smirnov testom. Nato smo uporabili enosmerni test ANOVA, kjer smo kot faktor uporabili
stevilo kontinentov kjer je bila vrsta vzoréena oz. kjer je znana CKD. Za odvisno
spremenljivko smo dolocili genetske p-razdalje. Opravili smo tudi post-hoc Bonferroni

korekcijo. Rezultate smo prikazali tudi grafi¢no (slika 4).
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2.4.4 Filogenija z uporabo ¢rtnih kod DNA

Za rekonstrukcijo evolucijskih odnosov smo uporabili Bayesovo filogenetsko analizo z
uporabo programa MrBayes v. 3.2.0 (Ronquist in sod., 2012). Analiza je potekala s
privzetimi nastavitvami, z izjemo spremembe Stevila generacij na 15 milijonov. Uporabili
smo 444 taksonov s standardno 649 nt dolgo CKD. Za izbiro najprimernejSega
substitucijskega modela smo te podatke testirali v programu MEGA 5.1 (Tamura in sod.,
2011), ki nam je predlagal model »Gamma distributed with Invariant sites« (G+I). Analiza

je potekala na spletnem portalu CIPRES Science Gateway (Miller in sod., 2010).

3 REZULTATI IN RAZPRAVA

3.1 VRZEL MED CRTNIMI KODAMI DNA

Povpre¢ne znotrajvrstne K2P genetske razdalje v kategoriji vrsta niso bile razporejene
normalno (Kolmogorov-Smirnov p=0), zato smo za primerjavo obeh skupin ('rod" in 'vrsta’)
uporabili neparametriéni Mann-Whitney test. Skupina 'rod' predstavlja povprecne
medvrstne K2P genetske razdalje, skupina 'vrsta' pa povprecne znotrajvrstne genetske
razdalje. Test Mann-Whitney je pokazal statisticno znacilno razliko med obema skupinama
(p<0,001). Zaradi nenormalno razporejenih podatkov smo za povpre¢no vrednost
uporabljali mediano. Ta je bila v skupini 'rod' kar 54-krat visja kot v skupini 'vrsta'.

Osnovni opisni statisticni podatki so v preglednici 1.

Preglednica 1: Opisna statistika podatkov uporabljenih za testiranje obstoja vrzeli med ¢rtnimi
kodami DNA. Kategorija Rod predstavlja povpre¢ne medvrstne, kategorija Vrsta pa povpreéne
znotrajwrstne K2P genetske razdalje.

Interkvartilni ;
Kategorija N Mediana Razpon vrednosti
rang Min. Maks.

Rod 48 0,10522 0, 03732 0,04522 0,19570

Vrsta 134 0,00196 0,00789 0 0,09592



Candek K. Uporaba ¢rtnih kod DNA v taksonomiji in biogeografiji pajkov. 19
Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniska fakulteta, 2013

Primerjava povpreénih K2P razdalj glede na kategorijo
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Slika 1: Primerjava medvrstnih in znotrajvrstnih povpreénih K2P genetskih razdalj. V prvi kategoriji (rod) so

prikazane medvrstne genetske oddaljenosti, v drugi (vrsta) pa znotrajvrstne. Prikazane so mediane vrednosti
ter interkvartilni razredi obeh kategorij.
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Slika 2: Drug prikaz primerjave medvrstnih in znotrajvrstnih povpreénih K2P genetskih razdalj. Razredi nay
osi predstavljajo povprecne genetske K2P razdalje, velikost razredov pa nara§éa po 0,1. Dolzina trakov
predstavlja $tevilo taksonov kategorije v posameznem razredu povpre¢nih K2P genetskih razdalj.

Kot v uvodu opisano, je Hebert (2003) za mejo obstoja vrzeli dolo¢il 10-krat visjo
povpreéno medvrstno kot znotrajvrstno K2P genetsko oddaljenostjo. Z nasimi podatki smo
jasno pokazali, da ta vrzel med CKD obstaja, saj je bila mediana kategorije ‘'rod'
(povprecne medvrstne K2P genetske razdalje) kar 54 krat vi§ja od mediane kategorije
'vrsta' (povpreéne znotrajvrstne K2P genetske razdalje). To pa naj bi pomenilo, da so CKD
zanesljive za doloCanje vrst pri pajkih in bi dolocile vecino osebkov Vv pravilni takson z

zanemarljivo napako (Hebert, 20044a; Barret in Hebert, 2005).

Ceprav je na§ nabor podatkov relativno velik glede na favnisti¢ne $tudije pajkov, ki zelo

redko porocajo preko 300 vrst, je to Se vedno le majhen odstotek v primerjavi z vsemi, ve¢
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kot 44 000 znanimi vrstami pajkov (Platnick, 2013) ali vsemi znanimi vrstami v Evropi,
kjer se Stevilka trenutno giblje pri nekaj manj kot 4900 (Van Helsdingen, 2012). Za
zanesljivejSo potrditev vrzeli bi potrebovali ve¢ podatkov, predvsem pa vec vrst iz istega
rodu ter ve¢ osebkov iste vrste. Analizo bi lahko izboljsali z vkljucitvijo podatkov iz

podatkovne baze BOLDSYSTEM (Ratnasingham in Hebert, 2007) v nase podatke.

Pri analizi vrzeli v CKD je realno §tevilo vrst vkljuéenih v analizo precej manjse od
celotnega Stevila 324, saj jih je kar 124 oziroma 38,27% zastopanih z enim samim
osebkom. Zaradi tega so bili za vecino analiz neuporabni, bodo pa vseeno pomembno
prispevali k izgradnji zanesljive referencne knjiznice CKD. Nekaj CKD v tem trenutku e

vedno ni na voljo, zaradi nepojasnjenih tezav pri postopku njihove pridobitve.

Naso vrzel moramo oceniti kriti¢no, saj je bilo vzor¢enje precej geografsko omejeno (le
Slovenija in Svica), v veéini vrst s CKD pa je bila ta pridobljena le iz dveh osebkov, prav

to pa kot mozno pristranskost navajata Meyer in Paulay (2005).

3.2 ZNACILNOST MORFOLOSKIH ZNAKOV IN VARIABILNOST CRTNIH KOD
DNA

Osnovni statisti¢ni podatki so v preglednici 2. Podatki znotraj obeh kategorij, 'nizka' in
'visoka' glede na znacilnosti morfoloskih znakov, so bili normalno razporejeni
(Kolmogorov—Smirnov za 'nizka' p=0,20, za 'visoka' p=0,155). Enosmerni test ANOVA
povprecnih K2P razdalj obeh kategorij ni pokazal statisticno znacilnih razlik (p=0,335). Na

graficnem prikazu (slika 3) vidimo aritmeti¢na povprecja in +2 SD.

Preglednica 2: Opisna statistika podatkov uporabljenih za analizo odnosa med ¢rtnimi kodami
DNA in znadilnostjo morfoloskih znakov. Vrednosti v preglednici temeljijo na povpreénih
medvrstnih K2P genetskih razdaljah znotraj rodov.

Znacilnost morf. St. Aritmeti¢no D SE Razpon K2P vrednosti
znakov rodov  povprecje Min. Maks.
Nizka 28 0,1148 0,0379 0,0072 0,0472 0,1957

Visoka 20 0,1048 0,0312 0,0070 0,0452 0,1571
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Primerjava povpreénih K2P genetskih razdalj glede na stopnjo znacilnosti
morfologkih znakov
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Slika 3: Primerjava povpre¢nih K2P genetskih razdalj skupin rodov, glede na znacilnost morfoloskih znakov
njihovih vrst. Na sliki so prikazana aritmeti¢na povprecja obeh skupin ter £2 SD.

Rezultati nakazujejo, da so CKD enako zanesljive oz. nezanesljive pri identifikaciji
morfolosko podobnih in manj podobnih vrst. V nasem primeru se ponovno sreamo z
rodovi, Ki so zastopani s premajhnim $tevilom vrst, kot bi bilo potrebno za natan¢nejse
rezultate. Pojavijo se lahko namre¢ pristranskosti kot npr. v primerih, kjer sta znotraj rodu
zastopani le dve sestrski vrsti, kar zelo zmanjSa realno povpre¢no medvrstno genetsko
razdaljo znotraj rodu. V obratnem primeru lahko majhno Stevilo vrst znotraj rodu, ki si niso

blizu sorodne, poveca realno povprecno zotrajrodovno medvrstno genetsko razdaljo.

Porazdelitev rodov v le dve kategoriji ('visoka' in 'nizka') je zelo grob prikaz morfoloskih
karakteristik znotraj rodu. Verjetno bi bilo v primeru podobnih analiz primerno ustvariti

vsaj Se tretji, srednji, razred. Vsekakor pa tudi ti rezultati podpirajo teoreticno napoved, ki
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pravi, da morfoloska in molekularna evolucija pogosto nista povezani (Bromham in sod.,

2002; Davies and Savolainen, 2006; Goldie in sod., 2011)

3.3 GEOGRAFSKO OBMOCIJE VZORCENJA IN CRTNE KODE DNA

Osnovni statisti¢ni podatki te analize so prikazani v preglednici 3. Potrebno je opozoriti, da
podatkovna baza BOLDSYSTEMS (Ratnasingham in Hebert, 2007), iz katere smo
pridobili vse podatke za analizo, uporablja p-razdalje za racunanje genetskih razdalj med
vrstami in znotraj vrste. Skupine '1', '2', '3' predstavljajo povpre¢ne znotrajvrstne genetske
p-razdalje za deset vrst pajkov glede na Stevilo kontinentov, kjer so bili vzorc¢eni oz. kjer je
znana njihova CKD, torej en, dva ali trije kontinenti. Podatki iz vsake skupine so bili
normalno razporejeni (Kolmogorov—Smirnov za vsako od skupine ('1', 2" in '3") p=0.20).
Enosmerni test ANOVA je pokazal statisticno znacilne razlike med vsemi skupinami
(p=0,040). Nadaljni test z Bonferronijevim popravkom pa je pokazal, da obstaja statisti¢no
znacilna razlika samo med skupinama 2" in '3' (p=0,041), medtem, ko med skupinama '1'in
'3' (p=0,240) ter '1'in "2' (p=1) ni bilo statisti¢no znacilnih razlik. Za interval zaupanja smo
vzeli 95 %. Na sliki 4 vidimo primerjavo povpre¢nih znotrajvrstnih genetskih p-razdalj
glede na stevilo kontinentov kjer je bila vrsta vzoréena, torej kjer je znana njena CKD.

Prikazana so aritmeti¢na povprecja z mero variabilnosti £2 SD.

Preglednica 3: Opisna statistika podatkov uporabljenih za analizo vpliva velikosti geografskega
obmo¢ja vzorcenja na variabilnost ¢rtnih kod DNA. Vrednosti v preglednici temeljijo na povpre¢nih
znotrajvrstnih K2P genetskih razdaljah.

St. y Aritmeti¢no Razpon p vrednosti [%]
. St. vrst ) SD SE .

kontinentov povpredje Min. Maks.
1 10 0,7760 0,31557 0,09979 0,39 1,28
2 10 0,6270 0,35737 0,11301 0,09 1,05

3 10 1,1070 0,51925 0,16420 0,08 2,11
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Primerjava povprecnih p razdalj glede na stevilo kontinentov
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1 2 3

Stevilo kontinentov

Slika 4: Primerjava povpreénih znotrajvrstnih genetskih p-razdalj, glede na $tevilo kontinentov kjer je bila
vrsta vzoréena, torej kjer je znana njena CKD. Na sliki so prikazana aritmeti¢na povpregja in £2 SD.

V tej analizi je vecina vrst zastopana z velikim Stevilom osebkov, kar nam daje relativno
realne ocene variabilnosti znotraj vrste. Po primerjavi treh skupin med seboj smo opazili
majhno znacilno statisti¢no razliko (p=0,040), po dodatnem post-hoc testu (Bonnferonnijev
popravek) pa smo opazili, da gre le za razlike med skupinama 2" in '3', torej med pajkKi

vzoréenimi (ter znanimi CKD) na dveh in treh kontinentih (p=0,041).

Pajki se na splosno dobro razsirjajo (Gillespie in sod., 2012) in imajo tako dober genski
pretok (Slarkin, 1985), zato bi lahko pricakovali rezultate tudi brez statisti¢nih razlik med
testiranimi skupinami. Posledica dobre disperzije je manjSa znotrajvrstna variabilnost, kot
bi bila po predvidevanju teorij »distance decay« (Nekola and White, 1999) in »isolation by

distance« (Wright, 1943). Podobne rezultate je opazil Hebert (2004a), ko je opravljal
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raziskavo na pticih, ki se odli¢no razsirjajo po svetu (Gillespie in sod., 2012). To bi lahko
pomenilo, da so CKD enako zanesljive za identifikacijo pajkov ne glede na njihovo

raz§irjenost, vendar pa se zmanjsa njihova uporabnost za ostale tipe biogeografskih analiz.

Rezultati pridobljeni v nalogi verjetno ne odrazajo pravilnega odnosa med velikostjo
geografskega obmodja in variabilnostio CKD. Po napovedi zgoraj omenjenih teorij bi
pricakovali razlike v povpre¢nih znotrajvrstnih genetskih razdaljah med vsemi skupinami,
najve&jo pa med skupinama z znanimi CKD pajkov vzoréenimh le na enem in na treh
kontinentih (skupini '1"in '3"). Po drugi strani bi lahko odsotnost statisti¢no znacilnih razlik
med skupinami poizkusali pojasniti z dobro zmoznostjo razsirjanja in visokega genskega
pretoka pajkov. Vendar pa naSi rezultati prikazujejo statisticno znacilne razlike le med

»vmesnima« skupinama 2" in '3', kar je v nasprotju z obema razlagama.

V naSem primeru smo za analizo naklju¢no izbirali razli¢ne vrste, glede na obmocje
njenega vzoréenja, oziroma glede na izvor njene CKD (en, dva ali trije kontinenti). Morda
bi bilo smiselneje, ¢e bi znotraj ene Siroko razsirjene vrste pogledali, kako se spreminjajo
njene CKD. Najprej bi vzeli samo njene CKD iz enega kontinenta, nato pa dodali $e
drugega, tretjega ... S tem bi se izognili pristranskosti zaradi specificnosti vrste. Prav tako
bi bilo smiselno v analizo vkljuciti Se genetsko oddaljenost do najblizjega sorodnika ter si
ogledati $e to spremenljivko, saj kot napovedujejo Bergsten in sod. (2012), se ta genetska
razdalja bistveno zmanjSa s povecevanjem geografskega obmocja vzorcenja. Seveda pa bi
bila potrebna tudi ciljna izbira vrst, saj imajo pri pajkih vrste razlicno dobre sposobnosti
razSirjanja. Za boljSo analizo bi bilo potrebno izbrati tudi enako Stevilo osebkov na vrsto,
saj z velikim Stevilom osebkov ene vrste vplivamo na vi§jo genetsko variabilnost (glede na
teoriji distance decay (Nekola and White, 1999) in isolation by distance (Wright, 1943))

0z. bi vplivali na manjs$o variabilnost, v primeru, ko bi ti osebki prihajali iz iste lokacije.
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3.4 FILOGENIJA Z UPORABO CRTNIH KOD DNA

Filogenetsko drevo se nahaja v prilogi F.

Kot smo e opisali v uvodu in je med znanstveniki dokaj splosno sprejeto, CKD obiéajno
ne vsebujejo dovolj informacije za zanesljivo in pravilno razresitev filogenetskega drevesa.
Ceprav Hajibabaei in sodelavci (2007) poudarjajo, da je izredno pomembno dodajanje
taksonov za izboljsanje locljivosti filogenije, je 649 nt dolg del gena CO1 vseeno premalo
informativen, da bi v kombinaciji s 444 taksoni na nivoju vrste ustrezno opisal evolucijske
odnose med taksoni. Na nasem drevesu (priloga F) vidimo precej nerazresenih odnosov, ki
jih vidimo kot skupine, ki se ne razvejujejo dihotomno. Podpore cepitvam so nizke,
izracunane 'posterior probabilities’ so dale¢ pod splosno sprejeto mejo vsaj 95 %. Malo
boljSe rezultate, vsaj v primerjavi z trenutno najSirSe sprejetimi filogenijami, opazimo na
taksonomskih nivojih druzin. Nekatere druzine pajkov se zdruzujejo v monofiletske
skupine, kot na primer rakovicarji (Thomisidae) in skakaci (Salticidae). Za rezultate, ki bi
bili primerljivejsi S splosno sprejetimi filogenijami, pa bi morali v analizo vkljuciti vec¢
genov. Glavni zakljuéek, ki ga lahko postavimo na podro&ju CKD in filogenije je torej ta,

da so CKD v filogeniji uporabne, vendar le v kombinaciji z drugimi geni.

4 SKLEPI

- Ugotovili smo, da so CKD uporabne za identifikacijo pakov, saj smo potrdili obstoj

tako imenovane vrzeli med CKD.

- Uporabnost CKD se ne razlikuje pri identifikaciji vrst, ki imajo morfolosko

izrazitejSe znacilnosti, 0d tistih z manj izrazitimi morfoloskimi znacilnostmi.

- CKD so uporabne za identifikacijo vrst pajkov, tudi ¢e so te razsirjene na Sirokem
geografskem podro¢ju (ve¢ kontinentov), manj pa za biogeografske Studije na

Sirokem obmocju.
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- Za filogenetske raziskave so CKD uporabne le v kombinaciji z drugimi geni, saj
kratek segment gena CO1 (649 nt) v kombinaciji s 444 taksoni ne vsebuje dovolj

informacije za ustrezno razresitev filogenetskega drevesa.

5 POVZETEK

Na svetu poznamo okoli 1,5 milijonov vrst, realno Stevilo vseh vrst pa je Se veliko vi§je.
Veda, ki se ukvarja z vrstami zivih bitji, natan¢neje, z njihovim poimenovanjem in opisom
(taksonomija), njihovimi evolucijskimi odnosi (filogenija), njihovo razporeditvijo v okolju
(biogeografija), je sistematska biologija. Njena podzvrst, taksonomija, ki se ukvarja s
poimenovanjem in opisom vrst, je pomembna veja biologije, ki polaga temelje za vse
nadaljne raziskave na organizmih. Tradicionalno se zanasa na morfoloske podatke, v
zadnjih letih pa vse bolj tudi na podatke molekularne biologije. Eno izmed novejsih orodij
molekularne taksonomije je metoda identifikacije vrst s CKD, ki se je pojavila pred

priblizno 10 leti.

CKD je kratko nukleotidno zaporedje dela mitohondrijskega gena za citokrom C oksidazo,
podenote 1 (CO1 ali cox1), dolgo priblizno 650 nukleotidov (nt). Predpogoj za uspeh te
metode pa je zanesljiva referenéna knjiznica CKD, s katero lahko primerjamo svoje
sekvence, da ugotovimo identiteto organizma. Predvsem je uporabna pri identifikaciji
morfolosko ne diferenciranih organizmov. Predlagana uporaba CKD sega tudi v mnogo
drugih podrocij (forenzika, prehrambena industrija, prehrambena veriga zivali ...) in je
obicajno sprejeta kot preprosta in cenovno ugodna. Kot veéina novosti v znanosti je tudi ta
metoda naletela na Stevilne kritike. Nekateri znanstveniki dvomijo o zanesljivosti
identifikacije vrst, Se posebaj ozko sorodnih, drugi pa 0 primernosti izbire gena, saj ima
mitohondrijski genom veliko specifi¢nih lastnosti, ki lahko wvplivajo na napacne

interpretacije rezultatov.

Nas so CKD zanimale zlasti s stalis¢a taksonomije, morfologije, biogeografije in

filogenije, v okviru naloge pa smo si zastavili 4 glavna vprasanja.
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Taksonomija: Ali obstaja vrzel med CKD? To vrzel je definiral P. D. N. Hebert, njen
obstoj pa pomeni, da lahko neznan organizem pripiSemo ustrezni vrsti z zanemarljivo

napako.

Morfologija: Ali visoka oz. nizka variabilnost CKD korelira z vrstami, ki imajo visoko oz.
nizko znacilne morfoloske karakteristike? Hitrosti molekularne in morfoloske evolucije
nista vedno povezani, zato nas je zanimalo ali lahko CKD enako zanesljivo lo¢ijo vrste z

visoko od tistih z nizko zna¢ilnimi morfoloSkimi znaki.

Biogeografija: Ali obstaja povezava med geografskim obmocjem vzorCenja vrst ter
variabilnostjio v CKD? Teorije napovedujejo povedanje variabilnosti v CKD z
povecevanjem geografskega obmocja vzoréenja, zato nas je zanimalo, kako zanesljive so

pri identifikaciji vrst na razli¢no Sirokih obmocjih.

Filogenija: Ali vsebuje kombinacija 444 taksonov in 649 nt dolgih CKD dovolj
filogenetsko uporabne informacije za ustrezno pojasnitev filogenetskih odnosov? CKD so
rutinsko uporabljene v filogenetskih analizah vendar pa rezultati kazejo na omejeno

uspesnost. Opravili smo rekonstrukcijo filogenije z Bayesovo statistiko.

Nasi testni organizmi so bili pajki, ki so z ve¢ kot 44 000 vrstami na 7. mestu med
zivalskimi redovi. So zelo heterogena skupina, ki zaseda skoraj vse kopenske habitate, z
zelo zanimivo ekologijo ter tezavno morfolosko identifikacijo. Nasi podatki vkljucujejo
ve¢ kot 1600 odraslih osebkov iz 324 vrst. Pridobili smo 444 CKD, ki so objavljene na
spletu z fotografijami pajkov. Te vrste prinaSajo tudi favnisti¢ne podatke, vsa tkiva in
DNK pajkov pa so tudi trajno globoko zamrznjena in bodo sluzila kot referenca trenutne
biodiverzitete za prihodnje generacije. Opravljanje te naloge je zahtevalo terensko delo v
Svici in Sloveniji ter laboratorijsko delo v obliki identifikacije pajkov, izolacije DNK,

PCR ter urejanja in analize pridobljenih DNK sekvenc.

Nasi rezultati so potrdili obstoj vrzeli med CKD ter s tem uporabnost CKD za
identifikacijo pajkov. Pri primerjavi morfoloskih znagilnosti s CKD nismo opazili razlik ter

tako sklepamo, da so CKD enako uspesne pri identifikaciji tako vrst z visoko kot vrst z
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nizko znacilnostjo morfoloskih znakov. V sklopu biogeografije smo opazili razliko med
vrstami vzor¢enimi na dveh kontinentih in tistimi na treh, vendar pa je bilo v tej analizi
uporabljenih premalo podatkov za zanesljive trditve. Zaradi dobrega razsirjanja pajkov in s
tem dobrega genskega pretoka bi lahko pri¢akovali tudi odsotnost kakr$nih koli razlik med
skupinami. Pri filogeniji smo po pri¢akovanjih opazili precej nerazreSenih evolucijskih
odnosov in sklepamo, da so v filogenetskih analizah CKD uporabne le v kombinaciji z
drugimi geni. Nasi konéni sklepi so, da so CKD uporabne predvsem za identifikacijo ter

manj za biogeografske in filogenetske analize.
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PRILOGE

Priloga A: Seznam vrst, kode lokacij vzorcenja ter Stevilo odraslih samic ter samcev

Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Agelenidae
Agelena labyrinthica SI01, S161 3 1
Allagelena gracilens SI03, S104 2
Coelotes terrestris Sl102 1
. . S159, SI29, S102, S139,
Histopona torpida S140 6
Inermocoelotes anoplus SI59, SI40 3 2
Malthonica silvestris S102, S129 3
Tegenaria atrica S102, SI45, S162 CHO09 2 2
Amaurobiidae
Amaurobius erberi SI56, S141 2
Amaurobius fenestralis CHO09 1
Amaurobius ferox SI50 1
Amaurobius jugorum S101, S140, S175 2
Anyphaenidae
Anyphaena accentuata SI50 1
Anyphaena sabina Si41 1
Araneidae
. . CHO06, CH09, CH17,
Aculepeira ceropegia Slel CH19, CH 23, CH32 7 3
Agalenatea redii SI38, S143 3
Araneus alsine SI6l 1
Araneus angulatus SI52, S163, SI19 3 1
Araneus diadematus S164, S140, S150 CH04 8 1
Araneus marmoreus g:% 5139, 5150, S165, 5
Araneus quadratus Sl44, S146 CH23, CH30, CH32 2 4
Araneus sturmi Sl41, Sl6l 1 1
Araniella cucurbitina Sl41, SI50, S158, Si64 1 4
Araniella displicata CH32 1
Argiope bruennichi S104, S140, S150, Si6l 7 1
Cercidia prominens S1a1, 5152, S185, S156, 4 3
S160
Cyclosa conica SI40 CHo1 2
Gibbaranea bituberculata Sl41, S143, S152, S160 7 1
Hypsosinga albovittata CHO8 1
Hypsosinga pygmaea SI20, SI26 2
Hypsosinga sanguinea SI57 CH11 3 2
Larinioides sclopetarius Sl49, S166 CH15 3 2
Leviellus thorelli SI16, S150, S165 4

se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga A: Seznam vrst, kode lokacij vzoréenja ter $tevilo odraslih samic ter samcev

Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
S128, Sl41, SI50, S152,

Mangora acalypha S153, SI55, S156, S160, 15 10
SI61, S167

Neoscona adianta SI53 1

Nuctenea umbratica SI50, S168 CH10, CH12 4 2

. CHO01, CH06, CH10,

Parazygiella montana Sl42 CH23 7 1

Singa nitidula SI33 1

Stroemiellus stroemi Sl48 2

Zilladiodia Sl41, S158, S160 7 1

Zygiella x-notata CH33 1

Atypidae

Atypus piceus Sl40, S169 3

Clubionidae

Clubiona germanica SI18 1

Clubiona kulczynskii CHO05 1

Clubiona neglecta Sl6l 1

Clubiona pseudoneglecta SI25 2

Clubiona reclusa CH17, CH23, CH30 4

Clubiona terrestris S102, SI58, Si61 1 2

Corinnidae

Phrurolithus festivus SI06 1

Phrurolithus minimus SI15 1

Dictynidae

Argenna subnigra SI24 1

Cicurina cicur SI15 1

Dictyna arundinacea CH20, CH21, CH23 3

Dictyna civica SlI16 1

Dictyna uncinata SI37 1 1

Lathys humilis SI56 1

Lathys nielseni Sl41 1

Dysderidae

Dasumia canestrinii Sl40, S159, S170 2 5

Dysdera adriatica Sl12 1 1

Dysdera erythrina S108 1

Dysdera ninnii SI56 4 1

Filistatidae

Filistata insidiatrix Sl41 2

Gnaphosidae

Aphantaulax cincta SI52 1

Callilepis schuszteri Sl41 3 2

Drassodes lapidosus SI58, Si6l 2

Drassodes pubescens SI120 1

Drassyllus villicus Si41 2 1

Gnaphosa bicolor SlI12 2

Haplodrassus silvestris SI55 1

Se nadaljuje
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Micaria pulicaria Si24 1

Micaria aenea CH17 1

Nomisia extornata Sl41 1
Phaeocedus braccatus SI61 1
Scotophaeus scutulatus SI50 1 1
Trachyzelotes pedestris Sl46 1

Zelotes apricorum SI71 1

Zelotes latreillei SI05, SI33 1 1
Zelotes subterraneus CH27 2
Hahniidae

Antistea elegans CHO05 3

Hahnia difficilis CHO03 2
Linyphiidae

Agnyphantes expunctus CH16, CH23, CH32 11 17
Agyneta cauta CHQ9, CH25 6

Agyneta conigera CHo02 1
Bolyphantes alticeps CH31 1
Bolyphantes luteolus CH13, CH31 2
Caracladus avicula CH24, CH32 5 1
Caracladus zamoniensis CHO3 1
Centromerus pabulator CH12, CH21, CH26 5
Centromerus subalpinus CH21, CH31 2
Ceratinella brevipes CH32 1
Diplocephalus crassilobus SI17 1
Diplocephalus latifrons CHO3 1
Diplostyla concolor SI02 1
Drapetisca socialis S102, S139 3 1
Entelecara acuminata SI6l CHO09 1 1
Erigone atra CHO02, CH19, CH30 3
Erigone dentigera CH25 1

Erigone dentipalpis CH12, CH30 3
Erigone remota CH19 1
Erigone svenssoni CHO05 1
Erigonella ignobilis CHO05 2

Floronia bucculenta SI05 1
Frontinellina frutetorum Sl41, S152, SI55, S156 12 6
Gonatium hilare Si41 1
Gonatium rubellum CH23 2
Gonatium rubens CH13, CH25, CH31 3 1
Improphantes nitidus CH28 1
Incestophantes frigidus CHo06, CH08 3
Kaestneria dorsalis SI39 1
Lepthyphantes leprosus SI34 CH18 2
Lepthyphantes minutus SI07 1
Lepthyphantes nodifer CHO03, CH17, CH28 15 1
Leptorhoptrum robustum CH14 1
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Linyphia hortensis SI59 CHO09 2
Linyphia triangularis 5101, 5130, S139, Sl61, 5 5
S169
Macrargus rufus CHo03 2
Mansuphantes fragilis CH16, CH28 2
. CHO05, CH09, CH17,
Maso sundevalli SI61 CH28. CH30, CH31 7 11
Mecynargus foveatus SI26 1
Megalepthyphantes collinus S140 1
Megalepthyphantes nebulosus CH17, CH23 5
Meioneta affinis CH15 1 1
Meioneta alpica CH19 1
Meioneta fuscipalpa SI26 CH25, CH31 3
Meioneta gulosa CH27 1
Meioneta innotabilis CHO3 1
Meioneta orites CHO09, CH25 3
Meioneta rurestris S48, SI6l CHO06, CH09, CH25 5 3
Meioneta saxatilis? SI23 1
Meioneta similis CH19 1
Meioneta simplicitarsis SI26 5
Mermessus trilobatus S48, S161 1 1
Metopobactrus prominulus CH23 2
Micrargus alpinus CHO3, CH28, CH30, 4
CH31
Micrargus herbigradus SI15 1
Microctenonyx subitaneus CH25 1
L . . CHO05, CH06, CH12,
Microlinyphia pusilla CH20. CH23, CH30 7 1
Minicia marginella SI52, S156, S161 CHO02, CH13 7 7
_— . CHO03, CH21, CH26,
Minyriolus pusillus CH31 15 1
Moebelia penicillata SI61 4
Mughiphantes cornutus CH16, CH22, CH32 6 2
. . CH21, CH23, CH24,
Mughiphantes mughi CH31, CH32 10 5
. SI38, Sl41, S143, SI55,
Nematogmus sanguinolentus SI56. SI57. SI60. SI61 CH11 17 7
Neriene clathrata Sl14, S156 CHO09, CH15, CH23 4 2
. . Sl41, S152, SI53, SI55,
Neriene furtiva SI56, SI57 14 7
Neriene peltata Sl41 CHo02 2 1
Neriene radiata Si41 CH27 2
Obscuriphantes obscurus CHO03, CH23 2
Oedothorax gibbifer CH25 1
Ostearius melanopygius Sl46 1
Palliduphantes pallidus CHO03, CH28 1 1
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q g
Panamomops tauricornis CH26 11 8
Pelecopsis elongata Si6l 1
Pelecopsis mengei CH22, CH24 2
CH12, CH16, CH21,
. . CH22, CH23, CH24,
Pelecopsis radicicola CH28. CH30, CH31. 33 9
CH32
Pityohyphantes phrygianus CH20, CH23 6 3
Pocadicnemis juncea CHO06, CH15 2
. . . CHO02, CH05, CH11,
Pocadicnemis pumila SI61 CHI2 CH25, CH27 19 2
Porrhomma pallidum CH12 1
Porrhomma pygmaeus SI17 1
Scotinotylus alpigena CH26, CH32 6
Scotinotylus clavatus CH26 1
Silometopus elegans CH20 1
Tapinocyba affinis CH26 3 1
Tenuiphantes alacris CHO03, CH23, CH31 4 4
Tenuiphantes cristatus CHO03, CH16 4 1
Tenuiphantes flavipes SI01, SI39 CH16, CH27 2 6
Tenuiphantes jacksoni CH21 3 1
. . . CH12, CH22, CH23,
Tenuiphantes jacksonoides CH28 12 8
CHO01, CH02, CHO05,
CHO06, CH09, CH12,
Tenuiphantes mengei CH13, CH16, CH17, 46 22
CH23, CH24, CH25,
CH28, CH30, CH31
CHO03, CH16, CH17,
Tenuiphantes tenebricola CH24, CH24, CH28, 30 15
CH31
Tenuiphantes tenuis S48, Sl6l 1 1
Theonina cornix SI23 1
Tiso aestivus CHO07 2
CHO06, CH09, CH11,
Tiso vagans CH13, CH22, CH23, 1 11
CH24
Troglohyphantes sp. CH18 3
Walckenaeria antica CH30 1
Walckenaeria furcillata CH11 1
Liocranidae
Agroeca brunnea Sl6el 1 1
Liocranum rupicola SI50 1
Lycosidae
Alopecosa accentuata CH25 1
Alopecosa aculeata CH23 1
Alopecosa pulverulenta SI38, S143, S152, S160 CH30, CH31, CH32 5 10
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Alopecosa sulzeri SI58 1
Alopecosa trabalis SI53, S161 3
Arctosa fulvolineata SI30 1
Arctosa lutetiana SI01 1
Arctosa maculata SI27 1
Aulonia albimana Sl6l 1 6
Hogna radiata SI50, S168 1 1
Pardosa agrestis S04 1
CHO05, CH14, CH20,
Pardosa amentata SI35 CH21. CH25. CH30 22 5
Pardosa bifasciata SI57 CHo08 1 1
CHO08, CH20, CH21,
Pardosa blanda CH25 12 6
Pardosa ferruginea CH32 1
Pardosa hortensis SI13 1
Pardosa hyperborea CH14 1
. SI15, SI38, S140, S158, CH11, CH12, CH15,
Pardosa lugubris SI59, S160. SI61 CH27 31 5
Pardosa oreophila CH10, CH13 1 4
Pardosa palustris Sl6l CH10, CH15, CH19 4 2
Pardosa proxima SI05 1
CHO01, CH02, CHO05,
L CHO06, CH20, CH23,
Pardosa riparia SI53, Sl6l CH24, CH25. CH30, 60 22
CH31
Pirata piraticus CH20, CH31 2
Piratula hygrophila Sli14 1
Piratula knorri Sl14, S127 2
Trochosa spinipalpis SI30 2
Xerolycosa nemoralis CH27 2 1
Mimetidae
Ero furcata CHO03 1
Miturgidae
Cheiracanthium erraticum SI22 1
Cheiracanthium mildei Sl46 1
Cheiracanthium punctorium SI11, Si40 4 1
Nemesiidae
Nemesia pannonica S109 1
Nesticidae
Nesticus cellulanus SI10 1
Oecobiidae
Uroctea durandi Sl41 1
Philodromidae
Philodromus albidus Sl6l 2
Philodromus aureolus Si6l 1
Philodromus cespitum S04 CH31 2
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Philodromus dispar SI59 1
Philodromus praedatus Si41 CH15 2
Philodromus pulchellus Sl41 5
Philodromus vagulus CH19, CH29 2
Thanatus formicinus SI52 1
Tibellus macellus Sl41, S152 3 4
Tibellus oblongus SI55 1
Pholcidae
Pholcus opilionoides SI10, S113 1 1
Pholcus phalangioides SI50, S168 2 1
Psilochorus simoni SI50 1
Pisauridae
. o SI38, Sl41, S143, S153,
Pisaura mirabilis SI58. S160. SI61 CHO06 7 12
Salticidae
S101, SI38, SI39, S140,
Evarcha arcuata Sl43, S152, S153, S156, CH23, CH30 21 13
SI60, SI61
Evarcha falcata 5101, 5139, SIS5, SI56, 5 3
SI61
Evarcha jucunda Si41 1
Evarcha laetabunda SI38, S152, SI53, S156 9 3
Evarcha michailovi SI52 1
Hasarius adansoni SI51 1
Heliophanus aeneus SI21 1
Heliophanus auratus SI21 1
SI38, Sl41, S152, S153,
Heliophanus cupreus SI55, S156, S157, S160, CH12 21 21
SI61
Heliophanus flavipes S120, S138, S143, S161 7 1
Heliophanus kochii Sl41 1
Icius subinermis SI50, SI51 2 1
Leptorchetes berolinensis SI50 1
Macaroeris nidicolens Sl41, S146 2 1
Marpissa muscosa SI39 1
Marpissa nivoyi Sl41, SI52, S156 6 4
Myrmarachne formicaria SI33 1
Neon reticulatus S04 1
Pellenes seriatus SI38, S152, SI53, S155 3 1
Pellenes tripunctatus SI56 1
Philaeus chrysops SI125, S153 1 1
Pseudeuophrys lanigera SI50 1
Saitis barbipes Sl41, S156, S159 7 8
Salticus scenius SI33, S148 CH18 2 1
Sibianor aurocinctus CH12 3
Sitticus rupicola CHO01, CH23, CH25 2 3
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Scytodidae
Scytodes thoracica Sl41, SI50 1 1
Segestriidae
Segestria senoculata SI11, SI21 2
Sparassidae
Micrommata virescens SI38, S152, SI55, S156, CHO05, CH23, CH25, 5 10
SI58, S160, S161 CH32
Tetragnathidae
Meta menardi SI31 1
Metellina mengei CH17, CH25, CH31 4 1
Metellina merianae SI01, SI129 CHO02 5 1
Metellina segmentata SI36, SI50 1 2
Pachygnatha degeeri SI05 CH12, CH15 7
Pachygnatha listeri Sl14 CH15 1 1
Tetragnatha extensa Sl6l 1
Tetragnatha nigrita SI39 2 1
Tetragnatha pinicola Sl6l CHO09 2
Theridiidae
Asagena phalerata Sl46 1
Crustulina guttata SI56, SI57 2
Crustulina scabripes Si41 2
Dipoena melanogaster Sl41 1
Enoplognatha afrodite Si41 2
Enoplognatha latimana SI72 CHO09 2
Enoplognatha ovata S104, SI39, SI61 gﬂ(l)g CHLL CHIZ, 5 10
Episinus angulatus SI18 1
Episinus maculipes Sl41 1
Episinus truncatus S104, S141 CH11, CH27 7 2
Euryopis flavomaculata SI54 1
Heterotheridion nigrovariegatum  Sl41, SI150 3 1
Neottiura bimaculata SI53, S161 CHO09 8 4
Neottiura herbigrada SI55 1
Neottiura suaveolens SI26, S161 6
Paidiscura pallens Sl6el 2
Parasteatoda lunata SI01, S140, S141, S159 6 1
Parasteatoda tepidariorum g:é(l) 5139, 5146, S150, 6 1
CHO01, CH12, CH15,
Phylloneta impressa CH17, CH19, CH20, 22 6
CH23, CH30
CHO03, CH05, CH09,
Phylloneta sisyphia CH17, CH18, CH23, 9 2
CH27
Platnickina tincta SI15, S161 1 1
Robertus lividus CH18, CH24 1 1
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Takson Koda lok. Slovenija Koda lok. Svica Q 3
Robertus mediterraneus CH15 1
Robertus scoticus SI21 1
Robertus truncorum CH26, CH31 1 1
Sardinidion blackwalli S128, S173 1 1
Simitidion simile Sl41, SI52 3
Steatoda bipunctata SI10, S139, S146, S165 CH18 6 1
Steatoda triangulosa SI32, SI50, SI51, SI74 2 6
Theridion betteni CHO1 1
Theridion pinastri Sl41, S161 1 2
Theridion varians SI39, S148, SI61 1 2
Thomisidae
Diaea livens Sl43 1
Ebrechtella tricuspidata SI128, S139 4
Heriaeus hirtus SI55 1
. . SI19, SI38, S143, S150,
Misumena vatia SI60. SI61 5 4
Ozyptila atomaria CH25 1
Ozyptila claveata SI56 1
Ozyptila trux CHO05 1
Synema globosum S160 CH15 1 2
Thomisus onustus SI38, SI57 2 5
Tmarus piger SI38, SI55, SI58, S159 4 1
Xysticus acerbus S160 1
Xysticus audax SI38, S143 2
Xysticus bifasciatus Si6l 1
Xysticus cristatus SI61 CH19 2
Xysticus desidosus SI38 1
Xysticus erraticus SI25 1
Xysticus kempeleni SI38, S160 2
Xysticus kochi SI38, S143, SI53, S160 4
Xysticus lanio Sl41 1
Xysticus lineatus Sl6l 2
Xysticus macedonicus CHo02 1
Xysticus tenebrosus Sl41 3
Titanoecidae
Titanoeca tristis Si11 1
Uloboridae
Hyptiotes paradoxus S108, SI139 3
Uloborus plumipes Sl47 4
Uloborus walckenaerius SI55
Zoridae
Zora spinimana SI56, SI61 CHO2, CHO5, CH24, 7 2

CH31




Priloga B: Detajlni podatki o lokacijah vzorcenja

IKoda__ Lokacija Lat. Lon. Datum Nabrali
okacije
SLOVENIJA
Siol Bis 46,53738 15,89630 22.vii.2011 Kostanjiek, RTSB
SI02 Hrastovec 46,56125 15,79527 22.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
S103 Cerkvenjak 46,56937 15,94805 22.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
S104 Cerkvenjak 46,56412 15,98627 22.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
SI05 Sv. Jurij ob 46,55090 16,04513 22.ii.2011 Kostanjiek, RTSB
Sc¢avnici
S106 Celje 45,59811 14,14648 21.vii.2012 Kostanjiek, RTSB
SI107 Ljutomer 46,52718 16,20495 22.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
SI08 Ribnica, Pivka 45,63330 14,13923 21.vii.2012 Kostanjiek, RTSB
SI09 Divaca 45,67838 13,99522 22.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
SI10 Sv. Jurij ob 46,55728 16,03857 25.vii.2011 Kostanjick, RTSB
Scavnici

Si11 Divaca 45,68349 14,01655 22.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
Sl12 Divada 45,67883 14,04374 22.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
Si13 Cepno 45,67351 14,10677 22.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
Si14 \S/‘;‘I’g\rl‘lgk 46,47685 15,93157 25.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
SI15 Apace 46,68040 15,89883 26.vii.2011 Kostanjiek, RTSB
S116 Apace 46,69538 15,90873 26.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
Si17 Novokraéine 45,49150 14,30186 22.vii.2012 Kostanjiek, RTSB
S118 Podgorje 46,71828 15,82427 26.vii.2011 Kostanjiek, RTSB
S119 Ptujska cesta 46,62825 15,99732 26.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
SI20 Dragotinci 46,58848 16,02970 27.vii.2011 Kostanjiek, RTSB
SI21 Jurisge 45,67351 14,30931 23.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
S122 Polensak 46,46992 16,02268 29.vii.2011 Kostanjsek, RTSB
SI23 Sembije 45,60673 14,24100 26.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
Si24 Zagorje 45,64130 14,23835 26.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
SI125 Dolnja Kosana 45,66461 14,13501 27.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
S126 Dolnja Kosana 45,65865 14,13974 21.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
SI27 Buje 45,63999 14,08746 20.vii.2012 Kostanjsek, RTSB
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IKoda__ Lokacija Lat. Lon. Datum Nabrali
okacije
S128 Bistra 45,94749 14,33690 17.v.2011 Candek
Gradisce pri
S129 Lukovici, 46,16258 14,71267 6.x.2011 Candek
Gradisko jezero
SI30 Ig, Iski Vintgar 45,90897 14,49553 31.vii.2011 Candek
SI3L Kran), TUlar— 46,2356 14,34903 4.ix.2010 Aljanéié
S132 Ljubljana 46,08037 14,46898 31.vii.2010 Rozman
Ljubljana,
SI33 Biotechnical 46,05127 14,47000 9.v.2012 Candek
faculty
SI34 Ljubljana, castle  46,04938 14,50982 8.ix.2011 Candek, Siling
SI35 Menina planina  46,25270 14,83250 7.viii.2011 Candek, Pristoviek
S136 Mocilnik 45,95470 14,29250 2.x.2011 Kuntner
SI37 Podpet, 45,97491 14,41922 17.v.2011 Candek
Brezovica
S138 Porece 45,81882 13,96924 8.v.2011 Candek
SI39 Primostek 45,62986 15,29969 24.\iii. 2010 Kuntner, Gregoric,
Lokovsek
S140 Slavnik 45,54991 13,96194 26.viii.2010 Kuntner, Lokovsek
Kuntner, Gregoric,
Sl41 Socerb, Osp 45,58194 13,85578 7.vi.2012 Candek, Kralj-Fiser,
Cheng
Sl42 Sred_nj_a vas, 46,34575 13,92319 28.ix.2010 Kuntner
Bohinj
Sl43 Vipava 45,82822 13,95939 8.v.2011 Candek
Vnanje Gorice,
Sl44 Brezovica pri 46,00279 14,43416 10.ix.2010 Gregorié¢
Ljubljani
Vrh nad
Sl45 Zelimljami, 45,90907 14,59344 12.ix.2010 Kuntner
Skofljica
Sesce pri 13.vi.2011 - < o
Sl46 Preboldu 46,23564 15,12276 22 vi.2012 Candek, Pristovsek
sl47 CLé ﬁf’e':a”a' 46,03956 14,51472 16.vii.2012 Gregorit
Ljubljana, 24.v.2011 - .
S48 center 46,04338 14,50406 19.vi 2012 Gregori¢, Kuntner
S149 'C‘é ﬁ?e'ﬂa“a’ 46,05158 14,51070 25.3iii.2011 Candek
< 3.viii.2010 -
SI150 Sp. Praprece 46,16199 14,69334 28.5 2012 Kuntner
si51 Ljubljana, Nove ¢ 7119 14,54031 10.v1.2011 - Candek, Pristoviek
JarSe 31.viii.2011
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Koda__ Lokacija Lat. Lon. Datum Nabrali

lokacije
Dinaric Karst, 4.iv.2011 - o

SI52 Grize 45,75060 13,95090 21 Vi 2011 Gregori¢, Candek
Dinaric Karst, 10.v.2011 - o

SI153 Grize 45,75480 13,94950 21.vi 2011 Gregori¢, Candek

SI54 gg'c Karst, 4575100 13,95040 10.v.2011 Gregori¢, Candek
Dinaric Karst, 4.iv.2011 - o

SI55 Lokvice 45,86590 13,61020 10.v 2011 Gregoric¢, Candek
Dinaric Karst, 4.iv.2011 - S

S156 Novelo 45,85330 13,65520 10.v.2011 Gregoric¢, Candek

SI57 Dinaric Karst, 45 84890 13,65840 10.v.2011 Gregori¢, Candek
Nowvelo

SI58 Budanije 45,87430 13,94969 7.v.2011 Candek

SI59 Budanje 45,87972 13,94684 7.v.2011 Candek

SI60 Budanje 45,87989 13,94593 7.v.2011 Candek

o 23. vi. 2011 - .

Sl6l Sekirisce 45,86315 14,53671 21.vi 2012 Candek

SI62 Kranj 46,24821 14,35908 30.iii.2011 Aljangié

SI63 Avée 46,10878 13,68193 29.vii.2010 Kuntner

Sl64 Polensak 46,47232 16,01817 29.vii.2011 Kostanjsek, RTSB

SI65 Dramlje 46,27995 15,40441 27.iii.2011 Candek, Pristovsek

S166 Kremenica, Ig 45,94147 14,54803 13.ix.2010 Gregorié¢

SI67 Sv. Jurij ob 46,55780 16,03953 25.vii.2011 Kostanjiek, RTSB
Sc¢avnici

sIe8 Sv. Jurij ob 46,56873 16,02227 22.ii.2011 Kostanjsek, RTSB
Sc¢avnici

S169 Lipalca 46,01015 14,31158 26.i.2012 Kuntner

SI70 Dinaric Karst, 45 56140 13,59030 10.v.2011 Gregori&, Candek
Lokvice

sI71 Divata 45,67838 13,99522 22.vii.2012 Kostanjiek, RTSB

SI72 Dolnja Kosana 45,65785 14,13841 21.vii.2012 Kostanjsek, RTSB

SI73 Ljubljana, 46,03515 1452111 31.v.2011 Kuntner
Galjevica

SI74 Brezovicapri 46 61544 14,41191 18.1iii.2010 Gregorié
Ljubljani

SI75 Buje 45,65431 14,09236 20.vii.2012 RTSB 2012

SI76 Veloviek 46,49420 15,91743 25.vii.2011 RTSB 2011

SVICA
CHo1 ~ DBemeseAlps, 46 14570 7,74133 7.vii.2011 Kuntner, Gregoric,

Gasteretal

Candek
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Koda__ Lokacija Lat. Lon. Datum Nabrali
lokacije
CHop ~ BemeseAlps, g 4858 7,74383 7.ii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Gasteretal Candek
CHos ~ BemeseAlps, g 14975 7,71350 7.ii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Gasteretal Candek
CHO4 Bernese Alps, ¢ 15505 7,70387 7.ii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Gasteretal Candek
CHO5 Bernese Alps, ¢ 16735 7,66405 7.ii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Gasteretal Candek
CHO6 Bernese Alps, ¢ 50500 7,69917 7.ii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Kandersteg Candek
cHoy  BermeseAlps, 4055073 7,79885 8.vii. 2011 Kuntner, Gregori¢,
Rothorn Candek
CHog  DBermeseAlps, 441608 7.76867 8.vii. 2011 Kuntner, Gregori¢,
Rothorn Candek
Pennine Alps, . Kuntner, Gregoric,
CHO9 Mattertal 46,09763 7,77888 8.vii.2011 Candok
Bernese Alps, Kuntner. Gregorid
CH10 Kleine 46,58533 7,96063 9.vii.2011 & untnet, Lregorice,
. Candek
Scheidegg
cHip ~ BemeseAlps, g ooegg 8,01068 10.vii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Lake Brienz Candek
CHiz ~ BemeseAlps,  ,q0n197 8,30385 10.ii.2011 Kuntner, Gregoric,
Nessental Candek
chiz ~ BemeseAlps, 4520505 8,43245 10.vii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Sustenpass Candek
Chia  ClausAlps, 4066170 8,67188 10.vii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Oberalppass Candek
CH15 Glarus Alps, 46,76058 9,09328 10.vii.2011 Kuntner, Gregoric,
near Affeier Candek
CHig  Engadin, 46,46668 9,79462 11.vii.2011 Kuntner, Gregoric,
Silvaplana Candek
CH17 Engadin, Bivio  46,47535 9,64688 11.vii.2011 Kuntner, Gregori¢,
Candek
Grison Alps .. .
. ! 12.vii.- Kuntner, Gregoric,
CH18 Alp Flix, 46,51658 9,65225 19vii 2011 oo
Salategnas
Grison Alps, Kuntner, Gregori¢
CH19 Alp Flix, 46,51725 9,65333 12.vii.2011 S untnet, Lregorc,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner, Gregori¢
CH20 Alp Flix, 46,51807 9,64798 12.vii.2011 s untnet, Lregorc,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner, Gregori¢
CH21 Alp Flix, 46,51938 9,64898 12.vii.2011 s untnet, Lregorc,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner, Gregori¢
CH22 Alp Flix, 46,51515 9,64655 12.vii.2011 s untner, Lregorc,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner, Gregori¢
CH23 Alp Flix, 46,51408 9,64480 12.vii.2011 S untnet, Lregore,
Candek
Salategnas
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Koda__ Lokacija Lat. Lon. Datum Nabrali
lokacije
Grison Alps, Kuntner, Gregoric¢
CH24 Alp Flix, 46,51313 9,64300 12.vii.2011 sunther, Lregonc,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner. G .
CH25 Alp Flix, 46,51588 9,64955 16.vii.2011 et regotc,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner. G .
CH26 Alp Flix, 46,51665 9,65158 14.ii.2011 et regotc,
Candek
Salategnas
CH27 Grison Alps, 46,68081 9,65574 15.vii.2011 Kuntner, Gregoric,
road to Davos Candek
Grison Alps, Kuntner. G .
CH28 Alp Flix, 46,51647 9,63874 15.vii.2011 et LTegotic,
Candek
Salategnas
Grison Alps, Kuntner. Gregorid
CH29 Alp Flix-Lai  46,53402 9,64307 16.vii.2011 unet, LIegotic,
Flix Candek
Grison Alps, .
CH30  AlpFlix-Lai 4653578 9,64093 16.ii.2011 Kuntner, Gregoric,
Flix Candek
Grison Alps, Kuntner, Gregoric¢
CH31 AlpFlix-Lai  46,53430 9,63748 16.vii.2011 Luntnet, DIegorie,
Flix Candek
Grison Alps, Kuntner, Gregoric¢
CH32 Alp Flix, 46,52030 9,64580 16.vii.2011 sunther, Lregonc,
Candek
Salategnas
CH33 Interlaken 46,44572 7,74133 10.vii.2011 Kuntner, Gregoric,

Candek




Priloga C: Uporabljeni podatki za testiranje obstoja vrzeli med ¢rtnimi kodami DNA

Takson Kategorija POV];;;;;E;QP St.vrst  St. osebkov
Megaleptyphantes Rod 0,19570 2 n/a
Leptyphantes Rod 0,18388 2 n/a
Pocadicnemis Rod 0,17964 2 n/a
Mughiphantes Rod 0,16841 2 n/a
Araneus Rod 0,15713 6 n/a
Metellina Rod 0,15612 3 n/a
Marpissa Rod 0,15164 2 n/a
Dysdera Rod 0,14922 3 n/a
Linyphia Rod 0,14242 2 n/a
Steatoda Rod 0,13553 2 n/a
Arctosa Rod 0,13514 2 n/a
Hypsosinga Rod 0,12999 3 n/a
Tiso Rod 0,12992 2 n/a
Dictyna Rod 0,12948 3 n/a
Neriene Rod 0,12613 4 n/a
Micaria Rod 0,12438 2 n/a
Centromerus Rod 0,12383 2 n/a
Theridion Rod 0,12234 3 n/a
Crustulina Rod 0,12060 2 n/a
Agyneta Rod 0,11031 2 n/a
Tetragnatha Rod 0,10796 3 n/a
Cheiracanthium Rod 0,10698 3 n/a
Amaurobius Rod 0,10685 4 n/a
Porrhomma Rod 0,10655 2 n/a
Tenuiphantes Rod 0,10388 8 n/a
Ozyptila Rod 0,10357 2 n/a
Scotinotylus Rod 0,10332 2 n/a
Walckenaeria Rod 0,10183 2 n/a
Parasteatoda Rod 0,09981 2 n/a
Neottiura Rod 0,09859 3 n/a
Philodromus Rod 0,09831 7 n/a
Xysticus Rod 0,09648 12 n/a
Evarcha Rod 0,09585 5 n/a
Drassodes Rod 0,09546 2 n/a
Robertus Rod 0,09380 4 n/a
Meioneta Rod 0,09305 10 n/a
Heliophanus Rod 0,09252 3 n/a
Gonatium Rod 0,08988 3 n/a
Piratula Rod 0,08921 2 n/a
Episinus Rod 0,07998 3 n/a
Enoplognatha Rod 0,07574 3 n/a
Clubiona Rod 0,07076 6 n/a
Phylloneta Rod 0,06546 2 n/a
Caracladus Rod 0,06403 2 n/a
Pardosa Rod 0,05754 12 n/a

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga C: Uporabljeni podatki za testiranje obstoja vrzeli med ¢rtnimi kodami DNA

Takson Kategorija POV?;;;:E;QP St.vrst  St. osebkov
Zelotes Rod 0,04857 2 n/a
Alopecosa Rod 0,04721 5 n/a
Erigone Rod 0,04522 3 n/a
Micrommata virescens Vrsta 0,09592 n/a 2
Araniella cucurbitina Vrsta 0,08846 n/a 2
Heterotheridion nigrovariegatum Vrsta 0,05930 n/a 2
Hypsosinga sanguinea Vrsta 0,05506 n/a 2
Micrargus alpinus Vrsta 0,05090 n/a 2
Pardosa blanda Vrsta 0,03843 n/a 2
Mangora acalypha Vrsta 0,03403 n/a 3
Dictyna arundinacea Vrsta 0,03233 n/a 2
Amaurobius erberi Vrsta 0,02812 n/a 2
Xysticus kochi Vrsta 0,02803 n/a 2
Pocadicnemis juncea Vrsta 0,02671 n/a 2
Malthonica silvestris Vrsta 0,02397 n/a 2
Cyclosa conica Vrsta 0,02196 n/a 2
Simitidion simile Vrsta 0,02196 n/a 2
Steatoda bipunctata Vrsta 0,02196 n/a 2
Agalenatea redii Vrsta 0,01989 n/a 2
Drapetisca socialis Vrsta 0,01987 n/a 2
Zilla diodia Vrsta 0,01591 n/a 2
Maso sundevalli Vrsta 0,01588 n/a 2
Scotinotylus alpigena Vrsta 0,01583 n/a 2
Mansuphantes fragilis Vrsta 0,01387 n/a 2
Alopecosa trabalis Vrsta 0,01387 n/a 2
Thomisus onustus Vrsta 0,01387 n/a 2
Heliophanus cupreus Vrsta 0,01385 n/a 2
Crustulina guttata Vrsta 0,01186 n/a 2
Zora spinimana Vrsta 0,01186 n/a 2
Neottiura bimaculata Vrsta 0,01185 n/a 2
Agyneta cauta Vrsta 0,00988 n/a 2
Pelecopsis mengei Vrsta 0,00988 n/a 2
Xysticus audax Vrsta 0,00988 n/a 2
Clubiona reclusa Vrsta 0,00987 n/a 2
Caracladus avicula Vrsta 0,00985 n/a 2
Nuctenea umbratica Vrsta 0,00789 n/a 2
Atypus piceus Vrsta 0,00789 n/a 2
Zelotes latreillei Vrsta 0,00789 n/a 2
Agroeca brunnea Vrsta 0,00789 n/a 2
Evarcha laetabunda Vrsta 0,00789 n/a 2
Misumena vatia Vrsta 0,00789 n/a 2
Meioneta rurestris Vrsta 0,00789 n/a 2
Araneus marmoreus Vrsta 0,00788 n/a 2
Drassyllus villicus Vrsta 0,00788 n/a 2
Pisaura mirabilis Vrsta 0,00788 n/a 2
Alopecosa pulverulenta Vrsta 0,00591 n/a 2
Pardosa oreophila Vrsta 0,00591 n/a 2

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga C: Uporabljeni podatki za testiranje obstoja vrzeli med ¢rtnimi kodami DNA

Takson Kategorija POV?;;;:E;QP St.vrst  St. osebkov
Evarcha arcuata Vrsta 0,00591 n/a 2
Phylloneta impressa Vrsta 0,00591 n/a 2
Parazygiella montana Vrsta 0,00590 n/a 2
Tenuiphantes cristatus Vrsta 0,00590 n/a 2
Episinus truncatus Vrsta 0,00590 n/a 2
Theridion varians Vrsta 0,00590 n/a 2
Tenuiphantes tenebricola Vrsta 0,00589 n/a 2
Cercidia prominens Vrsta 0,00525 n/a 3
Araneus sturmi Vrsta 0,00393 n/a 2
Bolyphantes luteolus Vrsta 0,00393 n/a 2
Linyphia triangularis Vrsta 0,00393 n/a 2
Mughiphantes mughi Vrsta 0,00393 n/a 2
Xerolycosa Vrsta 0,00393 n/a 2
Theridion pinastri Vrsta 0,00393 n/a 2
Xysticus lineatus Vrsta 0,00393 n/a 2
Agnyphantes expunctus Vrsta 0,00392 n/a 2
Pardosa cf. lugubris Vrsta 0,00392 n/a 2
Ebrechtella tricuspidata Vrsta 0,00392 n/a 2
Inermocoelotes anoplus Vrsta 0,00196 n/a 2
Araneus angulatus Vrsta 0,00196 n/a 2
Araneus diadematus Vrsta 0,00196 n/a 2
Argiope bruennichi Vrsta 0,00196 n/a 2
Zelotes subterraneus Vrsta 0,00196 n/a 2
Hahnia difficilis Vrsta 0,00196 n/a 2
Megaleptyphantes nebulosus Vrsta 0,00196 n/a 2
Minicia marginella Vrsta 0,00196 n/a 2
Obscuriphantes obscurus Vrsta 0,00196 n/a 2
Tapinocyba affinis Vrsta 0,00196 n/a 2
Tenuiphantes flavipes Vrsta 0,00196 n/a 2
Pardosa amentata Vrsta 0,00196 n/a 2
Pardosa riparia Vrsta 0,00196 n/a 2
Philodromus cespitum Vrsta 0,00196 n/a 2
Pellenes seriatus Vrsta 0,00196 n/a 2
Sitticus rupicola Vrsta 0,00196 n/a 2
Tmarus piger Vrsta 0,00196 n/a 2
Xysticus cristatus Vrsta 0,00196 n/a 2
Xysticus tenebrosus Vrsta 0,00196 n/a 2
Araneus quadratus Vrsta 0,00196 n/a 2
Heliophanus flavipes Vrsta 0,00196 n/a 2
Agelena labyrinthica Vrsta 0 n/a 2
Histopona torpida Vrsta 0 n/a 2
Tegenaria atrica Vrsta 0 n/a 2
Aculepeira ceropegia Vrsta 0 n/a 2
Gibbaranea bituberculata Vrsta 0 n/a 2
Leviellus thorelli Vrsta 0 n/a 2
Clubiona terrestris Vrsta 0 n/a 2
Dictyna uncinata Vrsta 0 n/a 2

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga C: Uporabljeni podatki za testiranje obstoja vrzeli med ¢rtnimi kodami DNA

Takson Kategorija Povggzeg:ﬁ;QP St.vrst  St. osebkov
Filistata insidiatrix Vrsta 0 n/a 2
Callilepis schuszteri Vrsta 0 n/a 2
Scotophaeus scutulatus Vrsta 0 n/a 2
Antistea elegans Vrsta 0 n/a 2
Centromerus pabulator Vrsta 0 n/a 2
Centromerus subalpinus Vrsta 0 n/a 2
Frontinellina frutetorum Vrsta 0 n/a 2
Gonatium rubellum Vrsta 0 n/a 2
Gonatium rubens Vrsta 0 n/a 2
Linyphia hortensis Vrsta 0 n/a 2
Meioneta affinis Vrsta 0 n/a 2
Meioneta orites Vrsta 0 n/a 2
Nematogmus sanguinolentus Vrsta 0 n/a 2
Neriene furtiva Vrsta 0 n/a 2
Pityohyphantes phrygianus Vrsta 0 n/a 2
Tenuiphantes alacris Vrsta 0 n/a 2
Tenuiphantes jacksoni Vrsta 0 n/a 2
Tenuiphantes mengei Vrsta 0 n/a 2
Tiso vagans Vrsta 0 n/a 2
Aulonia albimana Vrsta 0 n/a 2
Hogna radiata Vrsta 0 n/a 2
Pardosa palustris Vrsta 0 n/a 2
Pirata piraticus Vrsta 0 n/a 2
Trochosa sinipalpis Vrsta 0 n/a 2
Cheiracanthium punctorium Vrsta 0 n/a 2
Philodromus pulchellus Vrsta 0 n/a 2
Philodromus vagulus Vrsta 0 n/a 2
Tibellus macellus Vrsta 0 n/a 2
Sibianor aurocinctus Vrsta 0 n/a 2
Metellina mengei Vrsta 0 n/a 2
Metellina merianae Vrsta 0 n/a 2
Metellina segmentata Vrsta 0 n/a 2
Tetragnatha nigrita Vrsta 0 n/a 2
Crustulina scabripes Vrsta 0 n/a 2
Enoplognatha afrodite Vrsta 0 n/a 2
Enoplognatha ovata Vrsta 0 n/a 2
Parasteatoda tepidariorum Vrsta 0 n/a 2
Phylloneta sisyphia Vrsta 0 n/a 2
Platnickina tincta Vrsta 0 n/a 2
Robertus truncorum Vrsta 0 n/a 2
Steatoda triangulosa Vrsta 0 n/a 2
Synema globosum Vrsta 0 n/a 2
Hyptiotes paradoxus Vrsta 0 n/a 2




Priloga D: Uporabljeni podatki za analizo odnosa med ¢rtnimi kodami DNA in
znacilnostjo morfoloskih znakov

Znacilnost morf. Povprecna K2P

Takson .
znakov razdalja
Megaleptyphantes Nizka 0,19570
Leptyphantes Nizka 0,18388
Pocadicnemis Nizka 0,17964
Mughiphantes Nizka 0,16841
Dysdera Nizka 0,14922
Linyphia Nizka 0,14242
Arctosa Nizka 0,13514
Dictyna Nizka 0,12948
Neriene Nizka 0,12613
Micaria Nizka 0,12438
Centromerus Nizka 0,12383
Theridion Nizka 0,12234
Agyneta Nizka 0,11031
Tetragnatha Nizka 0,10796
Cheiracanthium Nizka 0,10698
Amaurobius Nizka 0,10685
Porrhomma Nizka 0,10655
Tenuiphantes Nizka 0,10388
Scotinotylus Nizka 0,10332
Philodromus Nizka 0,09831
Drassodes Nizka 0,09546
Robertus Nizka 0,09380
Meioneta Nizka 0,09305
Piratula Nizka 0,08921
Phylloneta Nizka 0,06546
Pardosa Nizka 0,05754
Zelotes Nizka 0,04857
Alopecosa Nizka 0,04721
Araneus Visoka 0,15713
Metellina Visoka 0,15612
Marpissa Visoka 0,15164
Steatoda Visoka 0,13553
Hypsosinga Visoka 0,12999
Tiso Visoka 0,12992
Crustulina Visoka 0,12060
Ozyptila Visoka 0,10357
Walckenaeria Visoka 0,10183
Parasteatoda Visoka 0,09981
Neottiura Visoka 0,09859
Xysticus Visoka 0,09648
Evarcha Visoka 0,09585
Heliophanus Visoka 0,09252
Gonatium Visoka 0,08988
Episinus Visoka 0,07998

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga D: Uporabljeni podatki za analizo odnosa med ¢rtnimi kodami DNA in znaéilnostjo
morfoloskih znakov

Znacilnost morf. Povprecna K2P

Takson .
znakov razdalja
Enoplognatha Visoka 0,07574
Clubiona Visoka 0,07076
Caracladus Visoka 0,06403

Erigone Visoka 0,04522



Priloga E: Uporabljeni podatki za analizo vpliva velikosti geografskega obmocja vzorcenja
na variabilnost ¢rtnih kod DNA

Vrste st_evilo Stevilo Povprt_aéna p
kontinentov osebkov razdalja [%6]

Pardosa hortensis 1 27 0,61
Clubiona terrestris 1 6 0,39
Dictyna brevitarsa 1 43 0,43
Lycosa godeffroyi 1 7 0,88
Micrommata virescens 1 15 1
Neoscona arabesca 1 199 1,14
Salticus scenius 1 17 0,41
Tetragnatha laboriosa 1 77 0,9
Xysticus durus 1 52 0,72
Xysticus elegans 1 63 1,28
Alopecosa aculeata 2 63 0,93
Araneus diadematus 2 57 0,25
Clubiona trivialis 2 60 1,04
Cyclosa conica 2 75 0,81
Gnaphosa orites 2 34 1,05
Mermessus trilobatus 2 27 0,27
Misumena vatia 2 136 0,86
Ozyptila arctica 2 33 0,59
Philodromus dispar 2 15 0,09
Steatoda triangulosa 2 22 0,38
Alopecosa cuneata 3 55 0,96
Centromerus sylvaticus 3 108 1,03
Gnaphosa muscorum 3 37 1,02
Meioneta rurestris 3 25 1,09
Meioneta saxatilis 3 28 2,11
Pirata piraticus 3 81 1,59
Tegenaria domestica 3 23 0,08
Tetragnatha extensa 3 178 1,25
Theridion varians 3 22 1,11
Tiso aestivus 3 14 0,83




Priloga F: Rekonstrukcija filogenetskega drevesa s programom MrBayes

[ Aypitae_Aypus pieus Q0786560
| Atypidae_Alypus piceus ARADT7
Nemesidae_Nemesia pannorica 00786333
Dictynidae_Cicurina cicur 00786548
Seqestidae_Segestiia_senocuiata 00786281
Titanoedidae Tianoeca, fristis 00786297
Ukohoridae_Uloborus. waickenaerius. 00786324

Agelenidas. Mathonica_sivesiris 00786304
1
[ Agelenidae Malthonica_sivestis ARAM2T

Dictynidae Lathys humiis 00786473
Dictynicae L ahys; mielseni DU7B650
 Filstaidae_Fitata_insdatix 00785560
| Fiistalidae_Filstata,_insidiatrix ARAD122

Hatviiae_ Anisiea elegans 00786405
I Hahniidae_Aniistea_elegans ARAT384
Liocranidae_Agroeca brunnea 00785320
[1Lbuariche_Agna:a_bnnr1ea_ARA[t§92
Sparassidze Micrommata_iescens 00736497
4"_— Sparassidae_Micrommata virescens_ ARAD365
Ulohoridae_Hypfites: paradowuss 00785546
—‘ Uoboricae. Hypiiotes paradarus ARAD241
Agelenidae_Agelena_graciens 00786557
! Agelenidae_Agelena_ labyrinthica_DO788574

1
AgelenidaeAgelena_labyrinthica_ARAIZ30
Miturgidae_Cheiracanihium_midei_00786355

1 Miturgidae_Cheiracanthium_emraficum 00786367
we ’ Miturgidae_Cheiracanihium_punciorium_00786519
1
Miturgidae_Cheiracanthium_punctorium_ARAO056

Dictynidae. Argenna_subrigra_ 00786283
Dictynidae_Dictyna_civica 00736511
o Dictynidae_Dictyna_arundinacea 00786369
icynidoe_Dicyna_anndnacea_ARATST9
Dictnidae Dichyna unciata 00786345
Dictynidae_Dictyna_uncinata ARADZ3
Pholcidae Psiochonus_simoni 0788501
! Scylodidae._Scylodes fhoracica_ 00786521
% —  Dysdeidae Dasumia_canestini 00786581
o7 Dysderidae_Dysdera_ninnii ARAO244

05 bysdaiuae_nmaa_erm_m?m

]ﬁgﬁmhae_lmmum_amﬂs_mm
Agekenidae Tegenaria atica 00786563
’:qgelemhejegm_m_mm
o | Hamnicdae_atvia il 00766363
| Hahniidae_Hahria_cificlis ARAD399
Graphosidae_Micaria_aenea 00786384
Gnaphosidae Micaria puiicaria 00786274
Amaurcbidae_Amaurobius ferox_00786307
Amaurobiidae_Amaurobius jugorum 00786585
Se nadaljuje
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Nadaljevanje: Priloga F: Rekonstrukcija filogenetskega drevesa s programom MrBayes

Amaurobidae_Amaurobius_fenestralis_00786389
! Amaurobidae_Amaurobius_esberi 00786571
'mmumuuae_mrmmbm_abe.i_mm
p Clubionidae Clubiona_germanica 00786566
Clublonidag_Clublona_kulczynskii_00786404
Clubionidae_Clubiona_reciusa_00786378
E|mme_cmnm_reuma_m1

Clubionidae_Clubiona_neglecta_00786558
—

1
Clubionidae_Chubiona_pseudoneglecta_00785236

_{ PIMM_MM_M_WMT

Cublonidae_Clubiona terresiris ARAD242
Gnaphosidae, Drassodes, bpidostss 00TEEED5
Graphosidae Drassodes pubescens, O0786273
Graphosidae.Graphosa bicolor 00786276,
Corinidae_Phruroiihus_mirimus_ 00786550
Gnaphosidae Nomisia_evomata 0786564
Liocranidse, Liocranum rupicola 00786516
Graphosidae. Calllepis_schuszteri, 00786553
Graphosidae Caliepis schuszteri ARADST3
Gnaphosidae. Aphaniatiax_cincia_DO7BB470D
Graphosiae Phaeocedus,braccalus 00786532
Graphosidae Scolophaeus sauhizius D07EESTE
Grephosidae Scolophaeus. scullans_ ARADIS2

ner

1
Zoridae_Zora_spinimana_ARAD92

Philocromidae_Thanatus_formicinus 00786530
_| e Phiodfomidae Tihels macels 00786493
Philodromidae_Tibellus_macellus_ARAD33M

Phiodromicae_Phiodromus_puchellus_00785475
1
Philodromidae_Phiodromus_pulchellus ARAD344

1 Philodromidas:_Philodromus_dispar. 00786492
Philodromidae._Philodromus_alidus_D0786272
Philodromidae_Philodromus_praedatus ARADAD4

5 _ Philodromidae_Philodromus_aureolus_00736539
Philodromidae_Philodromus. praedatiss_ 00786500
Philodromidas._Philodromus_cespitum 00786513
1F'riourorrinae_PnimamLm_ompium_pmoamn
Philodromidae_Philodromus vagulus_00786366
'F'rmm_mmm_vawm_m1

Salticidae_Pellenes_seriafus_ARAD439

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga F: Rekonstrukcija filogenetskega drevesa s programom MrBayes

|| oot 1 43licidae_Fvarcha_michailovi 00786313

:&Hm_sthu_ammma_ﬂﬂ?&ﬁ&'ﬁ
Salticidae_Sibianor_aurocinciusARA385

——— Sallicidae Hasars_ adansoni 00786348
Salicidae Necn reficulalus 00786370
Bk |:1 Salicidae_Pseudeuophrys lanigera 00786280
L ast Salficidae Saffs_barbipes 00786507
og4 Salticidae_Mymarachne_formicaria_(0785432
071

Salbatae.Sitious Tupcoa 00786525
Saliicidae_Siticus rupicola ARAD378
Safiicidae | enforchestes,_berolinensis 00786512
Saicidae_Saficus scenicus 00786362
Saflicidae_ Macaroeris_nidicolens_ (0786338
Salticktae Marpissa_muscosa 00786523
Safiicidae Marpissa_nivoyi 00736496
Sallicidae|cies_subinemis 00786381
Sallicidae_Heliophanus,_kochii_ 00786495
Salicidae_Philaeus_chrysops_ 00786472
Saftcitze. Heliophanus_cupreus 00786518
" Sacidas Heliophanus. cupreus ARADGR?
Saliicidae Heliophanus flavipes 00786510
Saficidse_Helophanus fiavipes, ARADI96

}'rmﬁﬂae_.‘wrﬂm | globosum 00786485
Thomisidae_Synema_globosum_ARA390

_|M—7 Thomisidae_Diaea_vens_00786350
Thomisidae_Heriaeus; hirtus 00786459
Thomisktae_Tmarus. piger. (0786484
L ogr Thomisitae Tmarus piger, ARADSTS
Thomisidae_Ozypiia_alomaria 00786522
Thomisidae_Orypiila_nigrita_00786499
Thomisidae Xysicus {enebrosis 00786473
Thomisidae_Xysficus_tenebrosus_ARAD332
Thomisidae_Xysticus hifasciatus 00786543
Thomiisidas. Xysficus_acerbus_00786483
Thomisidae_Xysticus_kempeleni 076486
' - Thomisidae Xysicts desidosus 0076372
[ Thomisidae_Xysficus_iario_00786477
Thomisidae_Xysticus_inealus 00786535
e Thomisidae Xystcus lineaius ARADG04
— Thomisidae_Xysticus_ermaticus 00786275
Thomisidae_Xysticus_kochi DO786303
! homisidas Xysticus kochi ARADA34
Thomisidae_ Xysficus audax 00786347
Jpmisidae, Xysicus_ macedonious 0786376
Thomisidae_Xysticus_audax_ARAD402
Thomisidae_Xysicus_cristatus 00786537
Thomisidae_Xysticus_cristatiss ARAD389
[ Lycosidae Yeroycosa nemorals 00736541
L Lycosidae_Xerolycosa_nemoralis_ARAD335
— Lycosidae_Arciosa_fuvolineata_ 00786336

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga F: Rekonstrukcija filogenetskega drevesa s programom MrBayes

078

188 078

Pisauridae._Pisaura_mirabiis_00785487
1Pismridae_r=m|ra_m_mmaa
Lycosidae_Aulonia_abimana 00786524
ILyms:dae_Atloria_d}irrma_ARADm
——— Lycosidae_Piraiula_hygrophia_00786368
1 Lycosidae Piraula_knori 00786402
4&#&1&1&(&_@ | piraficus_00786375

Lycosidae Pirala_piraticus ARAD30

Lycosidae Arciosa utefiana 00786407
4* " | Lycosidae_Trochosa,_ spinipaipis_ 00786344
1

Lycosidae_Trochosa_spinipaipis ARAO388
Lycosidae Hogna radiata 00786502
'Lymsiuae_l-mgra_m_mmaﬁa
Lycosidae_ Alopecosa_accentuata 00786365
Lycosidae Alopecosa suizeri 00786452
L Lycosidae_Alopecosa_aculeata 00786538

05 Lycosidae_Alopecosa_pulverulenta ARAD349

Lycoskiae_Pardosa_ferruginea 00746309
Lycosidae Pardosa riparia 00786315

m{ ycosidae. Pardosa riparia ARAD2A3

052  Lyooscee Pacosa, amentta 00786337

= Lycosidae Pardosa_amentata ARADA13
Lycosidae Pardosa_cf_lugubris 00786529
L ycosidae. Pardosa luuiris ARADOGS

— Lycosidae Pardosa_blanda 00786358

|— Lycosidae Pardosa blanda ARAOMS

|| ﬁLm_m_m_m

Lyoosidae Pardosa paketis 00786514
Lycosidae Pardosa palustris ARAD0G
_[ Lycosidae,_Pardosa_hyperborea 00786310

Lycosidae Pardosa_oreophia 00786321
Lycosidae_Pardosa_oreophia_ ARADM8
Araneidae, Parazygiela montang 0786582
raneitae_Parazygiela_montana_ARAD?SA
Araneidae.Zygiella_x_notata_00786326
Araneidze_Stroemielus stroemi ARAD169
Araneidae. Leviellus_thorelli 00785591
Avaneidae, Levielus horell, ARAD53

Tefragnathidae. Metelina merianae_00786298
4‘ 1
Tefragnathidae_Metelina_merianae ARAD394

Ietagmme_m_wum_ﬂﬂ?m
Tetragnathidae_Metellina_mengei ARAD373

i{ Teragnaidae_Metelin seqnentia 00766357

Tefragnathidae_Metelina_segmeniata ARAD431

Araneidae Araniela_cucurbiina 00786596
Araneidae_Araniella_cucurbiting_ARA0393

Avancidas Singa, nidula 00785507

ft—o7 Araneidae_Araneus, stumi 00786561
1
Araneidae. Araneus, siumi ARADTOR

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga F: Rekonstrukcija filogenetskega drevesa s programom MrBayes

085

o _[Im_wm__m?aam
Araneide_Cydlosa_conica_ ARAO3E0

o2

Araneidae_ Neoscona_adianta 00785330
4* 0 tm_hghpe_mmi_ﬂ]?%ﬂ}
1

Araneidae_Argiope._bruennichi ARAD048
—— — Oecobiidae_Uroctea_durandi ARA0111

Araneidae Ghbaranea bitubercuiata 00786579
Avaneidae. Gbbaranea,biuberculaia ARAD3S0

Araneidae Zila_diocia_00786481

[ ‘Araneitas. Zila_diodia ARA3A2

Araneidae Aculepeira_ceropegia 00786570
Araneidae._Aculpeira ceropegia ARNIDSG
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og Araneidae_Hypsosinga_pygmaea_00786555
41 0 E Araneidae Hypsosinga sanguinea 00786314
Araneidae_Hypsosinga_sanguinea_ARAD370
—< 1
Araneidae Araneus diademaius ARADDS0

Araneidae Araneus diademaius 00786593
I Araneidae Araneus mamoreus 00786575

1
Araneidae_Araneus_marmoreus_ARADDZ0

o w_m_m_m
[ Araneidae_Araneus quadraius ARAD93
Araneidae_Araneus_alsine_00786568_
o lAraneiche_Pgderﬁea_reti_tl]?ﬂBﬁB
L Araneidag_Agalenatea_redii ARAD381
o ,'emeidae_mm_mm_m?sﬁasz
[ Ammneidae_Araneus_anguiatis ARADD0
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Therididae. Paidiscura_pallens_ 00786288
Theridiidae_Sardinidion_blackwalli 00786271

Theridicae_Heteroheridion_nigrovariegatum_00786482

O Mherididas. Heteromeridion_nigrovarisgatum_ARA3

[ Thendiidee_Neotiiura_bimaculaia_00786445

1
Therididae_Neoftiura_bimaculata ARAD366
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herididae_Neotiiura_suaveoiens_00786427
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Theridiidae_Simitidion_simile_ARAD442

[ Thendidae_Theridion_varians_00786374

Thedidae_Theidion varians ARADA3
Theridiidae Dipoena_melanogaster 00786506
Theridiidae_Euryopis_favomacuiata_00786468
Therididae._ Episinus maculipes_00786488

Therididae Episinus_anquiaius 00786385
U7 Therididae_Episinus_runcatus_00785327

heididae_Episinus tuncaius ARADIR2

Therididae_Robertus_scoficus_ 00786290
| Therididae_Enoplognatha_afrodie_00786532
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L—‘ Therididae_Enoplognatha_afrodite ARAD135
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Thendidae_Platnickina_tincia_00786446
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Therididae_Phylloneta_impressa_ARAD428

— 0ga nler[idml i » Phiyllioneta_sisyphia 00786364
Therididae_Phylloneta_sisyphia_ARAD416
Therididae_Theridion_betieni_ 00786340
Therididae_Theridion_pinasti_00786480
o [11'r|eriﬂiidae_Tha1don _pinastri ARAD136

Theidiidae Parastesioda inata 00786476
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Therididae Crustulina_scabripes ARAD137

Theridice_Stealoda biunciata 007865325
[ Therididae_Steatoda_bipunciata ARADI29

Mimelidae_Ero_furcata_00786390
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Linyphiidae Kaestneria_dorsalis 00786598

Linyphiidae_Diplostyla_concolor_00786533
‘Iff Linyphiidae_Pomhomma_pallidum_00786410
Linyphidae Porhomma_pygmaeum 00786292

Linyphiidae_Nefiene_clathrata ARAD352
:.mmiijae_Neriene_mrliva_mmﬁ
Linyphiidae_Neriene_furtiva_ARAD145

Linyphidae_Microlinyphia_pusila_00786417
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or2 Linyphiidae Frontinelina_frutetorum_00786567
1
’ Linyphiidae_Fronfinelina_frutetorum_ARAD441

me_ﬁmmm_mmw_mm
Linyphiidae_Pityohyphantes_phrygianus_ARAI347

Linyphiidae. Micrargus_alpinus ARAD270 error_
Linyphiiae. Neriene_radiata_ARAD152
Linyphiidae._Pocadicnemis_pumila_ARA297
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Linyphiidae_Linyphia_friangularis_ARAD004

Linyphiidae. Linyphia_hortensis 00786526
Linyphidae Linyphia_hortensis ARADS7
Linyohicae,Nefine._dattvata_ 00786350
Linyphiidae Neriene_peltata ARAD360
Linyphiidae_Centromerus. pabuiator, 00786451
{inyphidae. Centromenus. pabulaor ARADA21

Linyphiidae_Centromerus_subalpinus_00786412
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Li Tetragrathidas Pachygnaiha,_degeeri 00786309
. Tetragnathicae Tetragnaiha_exiensa_ 00786520
1 ’Jretragwﬂﬂae_Teﬁagaﬂn | pinicola 00786361
Teanatidae Tetagrata nigita 00786534
’ Tetragnathidae_Tetragnaiia_nigria_ARAODH1
Linyphiidae_Troglohyphanies sp_ 00786306

Linyphiidae Floronia_bucculenta 00786545

Linyphiidae_Megalepthyphantes_colinus 00786569

Linyphidae_Paliduphantes_palidus_00786341

Linyphiidze_Paliduphantes palidus ARAI398

Linyphiidae_Improphantes_niidus 00786449

Linyphiidae Lepthyphantes nodifer ARAD433

Linyphicze Mensuphanes fagis 00766415

Linyphiidae_Mansuphantes fragiis ARAD276

— e Linyphiidae._Mughiphantes_comutus_ARAG3T2

— 0gn inyphiiiae_Megalepthyphantes_nebulosus_00786322
—‘umw_mmm_mm_mﬁ

biryphidae_Mughiphantes_mughi_00786319
Linyphiictae_Mughiphanies_mughi ARAD361
! LinyphidaeAgnyphanies_epuncius 00786328
’ Linyphiidae_Agnyphantes_expunclus ARADZ3
nymnae Obscuriphantes_obscurus 00786354
_‘ Linyphidiae: Obscuriphantes, obscurus_ ARADAGT
o Linyphidae,_Drapefisca,_socialis_DO7B6587
Eum_mm_mm_mus
Linyphidae._Bolyphantes_aliceps 00736465
Linyphiidae Botyphantes._luteolus_00786397
Linyphidae_Bolyphantes: luteolus ARAD214
L oga Linyphiidae._Tenuiphantes_alacris_00786343
Linyohita Tenuiphantes alacris ARAD2)
o Pumm_mum_mm_mm
[ Linyphiidae_Tenuiphantes_cristatus ARAD418
Linyphiidae_L epthyphantes_leprosus_00786342
Linohidae Tenuipharies faves 00786523
Linyphiidae_Tenuiphantes flavipes ARAD336
Linyphiidae_Tenuiphantes_tenuis_00786383
ALinyphiidae_Mughiphanies_comutus_00786301
Wbyphidae_Tenuiphantes_mengei_00786413
Linyphiidae_Tenuiphantes_mengei ARAM415
Linyphiidae_Tenuiphantes: jacksoncides ARAD3TA
. ulf;ﬂmﬁinaejmmm_mmm_mmm
Linyphidae_Tenuiphantes_tenebricola_ARAQ414
inyphildae_Tenuiphanies jatksoni_00786356
bimyphiidae_Tenuiphantes_jacksoni_ARAD435
Linyphiidae_Tenuiphantes jacksonoides_00786430
Linyphiidae_Oedothorax_gibbifer_00786396
I Linyphiidae_Slometopus._elegans 00786409
[ Linyphiidae_Maso_sundevalli_00786400
Linyphiidae_Maso_sundevalli ARAD360
Linyphidae_Micrargus_alpinus_ 00786466
[ Linyphiidae_Micrargus_alpinus_ARAC270
ummuae Nemaiogmus_sanguinolentus 00786490
’ Linyphiidae_Nematogmus_sanguinolentus ARAD359
jitae_Pocadicnemis_pumia_00786422

lidae_Pocadicnemis_juncea 00786421
Linyphiidae Pocadicnemis_juncea ARAD409

i

Se nadaljuje



Nadaljevanje: Priloga F: Rekonstrukcija filogenetskega drevesa s programom MrBayes

Linyphiidae_Macrargus. rufus_ARA0213
Limyphiiae_Metopobacirus_prominulus_00786437
Linyphiidae_Minicia_marginela_00786371
Linyphiidze_Minicia_marginella_ARAD410
Linyphiidae_Panamomops_tauricomis_ARAQ3TS
o Linyphiidae_Scatinotyius_dlavatus_00786420
' Linyphiiae_Scotinotylus_aipigena 00786444
1Li|whiidae_8mﬁmm_alpigem_ARA01
Linyphiidae_Ostearius_melanopygius_00786339
Linyphiidae_Mermessus_friobatus_00786395
Linyphiidae_Erigone:_remola_00786416
1 Dgnypnidae_Engme_m_W
Linyphildae_Erigone:_dentipapis_ARAQ256
Linyphiidae Walckenaeria_anfica_00786429
Linyphiidae Walckenaeria_furcilata_00786431
Linyphiidae Gonafium _hilare_00786565
Linyphiidae_Gonatium_rubelum_00786318
iljnypridae_Gunaﬁun_n.belhm_ARA[BBﬁ
'uwm_mm_m_m?aam
U'L%ymme_sommm_m_mm
Linyphiidae_Caracladus_zamaniensis_00786441
! me_wm_mm_wm:t
Linyphiiae_Caracadus_avicula_ARAD231
Linyphiae Tapiocyba afines 00786406
Linyphiidae_Tapinocyba_affinis ARA0362
Limyphiiiae_Tiso_aesivus ARAD422
Linyphicae Tiso vagans 00786351
Linyphiiciae._Tiso_vagans_ARADAD1
Linyphiidae_Minyriolus_pusillus_ARA0285
Linyphiidae._Dipiocephalus_latifons_00786461
Linyphiidae_Erigonella_ignoiis_ARAQ164

_TE Linyphidae Entelecara_acuminaia_ 00785460
Linyphiidae_Microctenonyx_subitaneus_00736463
Linyphiidae_Pelecopsis_ mengei (0786317
ﬂygwnm_cmm_mm_wm
Linyphiidae_Pelecopsis mengei ARAD353
Linyphildae_Meioneta_innotabiis 00786393
Linyphiidae_Agyneta_conigera 00786448

Linyphiidae_Meioneta_affinis_00786430
bmmiidae_Meimeta_mhis_ARAmzl&
Linyphidae, Meioneta saxals_00786277_
Liyphiidae._Meioneta_simpicitarsis_00786295
TLinyphiidae_Inceslophantes frigidus ARADZ11
uMyphidae. Meioneta_ofiles 00786419
Linyphidae.Meioneta_orites ARACA03
Linyphiidae Meioneta_fuscipzipa_ARAD268
1Ijrwphi(he_|‘d'eimeh _quiosa (0786464
og7  p Linyphidae Meioneta fusdpalpa 00786425
Linyphiidae_Meioneta_rurestis 00786411
Linyphidae_Meioneta. ruresiis ARAD410
Linyphiidae_Meioneta alpica_00786443
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