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Περίληψη 

Πλαίσιο Το είδος Salvia fruticosa ελκύει το ενδιαφέρον για τη βιολογική 
δραστικότητα των συστατικών του σε διάφορα βιολογικά συστήµατα 
καθώς και για την οικονοµική του αξία και ̟ροο̟τική δεδοµένου ότι 
χρησιµο̟οιείται ως ̟ρώτη ύλη για την ̟αραγωγή ουσιών ̟ου 
ενδιαφέρουν τη φαρµακοβιοµηχανία και τη βιοµηχανία τροφίµων. Η 
µελέτη των γενετικών ̟εριβαλλοντικών και ε̟ιγενετικών χαρακτηριστικών 
του είδους και η χωρική διαφορο̟οίηση τους α̟οτελεί ̟ροτεραιότητα διότι 
καθορίζουν τη βιολογική µεταβλητότητα των δραστικών συστατικών ̟ου 
α̟οµονώνονται α̟ό αυτό. Η δηµογραφική ιστορία του είδους και ο ρόλος 
της στη διαµόρφωση της χωρικής διαφορο̟οίησης ̟ου ̟αρουσιάζει το 
είδος έχει ευρέως ̟αραµεληθεί και εδώ ε̟ιχειρείται η αξιο̟οίησή της στην 
κατανόηση των χωρικών ̟ροτύ̟ων ̟ου έως τώρα έχουν αναδειχθεί α̟ό 
άλλες µελέτες. 
Στόχος Η ανάδειξη της δηµογραφικής ιστορίας του είδους Salvia fruticosa 

στην Κρήτη µε βάση γενωµικά δεδοµένα σε ένα οικολογικό ̟λαίσιο. 
Μεθοδολογία Τα γενωµικά δεδοµένα της Κρήτης για το συγκεκριµένο 
είδος διατέθηκαν α̟ό το Εργαστήριο Οικολογίας Φυτών και ∆ιαχείρισης 
Χερσαίων Οικοσυστηµάτων α̟οκλειστικά για την υλο̟οίηση της 
̟αρούσας µετα̟τυχιακής εργασίας. Αφορούσαν µονονουκλεοτιδικούς 
̟ολυµορφισµούς (SNPs) ̟ου ̟ροέκυψαν α̟ό ανάλυση του γονιδιώµατος 
µε Diversity Arrays Technology (DArT), µια ανοιχτού λογισµικού 
̟λατφόρµα µικροσυστοιχιών. Η ε̟εξεργασία τους έγινε µε την 
Προσέγγιση ∆ιάχυσης για ∆ηµογραφική Συµ̟ερασµατολογία µε τη χρήση 
του ̟ακέτου dadi µέσω της γλώσσας ̟ρογραµµατισµού Python. Για τη 
χωρική ανάλυση του θώκου του είδους χρησιµο̟οιήθηκαν Μοντέλα 
Μέγιστης Εντρο̟ίας µε αξιο̟οίηση βιοκλιµατικών δεδοµένων του 
WorldClim και για το µέλλον χρησιµο̟οιήθηκαν κλιµατικές ̟ροβολές για 
το έτος 2050 µε βάση συγκεκριµένο κλιµατικό σενάριο. 
Α̟οτελέσµατα Αναδείχθηκε ότι α̟ό τα µοντέλα µίας διάστασης ̟ου 
ελέγχθηκαν ε̟ικρατέστερο ήταν το Μοντέλο αύξησης ̟ου ̟ροβλέ̟ει 
εκθετική αύξηση ̟ου ξεκινά ̟ριν α̟ό κά̟οιο χρονικό διάστηµα. Α̟ό τα 
µοντέλα δύο διαστάσεων ̟ου ελέγχθηκαν υ̟ήρξε σύγκλιση στο Μοντέλο 
δευτερογενούς ε̟αφής µε συµµετρική µετανάστευση ̟ου ̟ροβλέ̟ει 
διαχωρισµό χωρίς ροή γονιδίων, ακολουθούµενο α̟ό δευτερογενή 
ε̟ικοινωνία µε συµµετρική µετανάστευση. Ε̟ίσης, ̟ροέκυψε ότι οι δύο 
οµάδες ̟ληθυσµών των ο̟οίων η δηµογραφική ιστορία µελετήθηκε 
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εµφανίζουν διαφορο̟οίηση ως ̟ρος την ̟ροβλε̟όµενη µελλοντική τους 
κατανοµή µε βάση συγκεκριµένο σενάριο κλιµατικής αλλαγής. 
Συµ̟εράσµατα Η γενωµική διαφορο̟οίηση των ̟ληθυσµών του είδους 
Salvia fruticosa στην Κρήτη ̟ου δεν έχει ̟ροσαρµοστικό χαρακτήρα 
φαίνεται να σχετίζεται µε τη δηµογραφική ιστορία των ̟ληθυσµών. 
Ε̟ίσης, αυτή η διαφορο̟οίηση, ̟αρά τον µη ̟ροσαρµοστικό χαρακτήρα, 
σχετίζεται µε τις ̟ροβλε̟όµενες α̟οκρίσεις των ̟ληθυσµών σε σενάρια 
αλλαγής κλίµατος κάτι ̟ου δηµιουργεί ̟ροσδοκίες α) για την µελλοντική 
διερεύνηση του ρόλου ̟ου µ̟ορεί να έχουν οι δηµογραφικές ιστορίες των 
̟ληθυσµών στην α̟όκριση στην κλιµατική αλλάγη και β) για την εξεύρεση 
συγκεκριµένων ̟ολυµορφισµών ̟ου ̟ιθανότατα εµ̟λέκονται στις 
α̟οκρίσεις των ειδών στην κλιµατική αλλαγή.  
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Abstract 

Background The research interest for the species Salvia fruticosa is related 

to the biological activity of its constituents in various biological systems, as 

well as to the economic value of the species due to its use as bulk material 

for the production of compounds that exhibit a high value for the food and 

drug industry. The study of the genetic environmental and epigenetic 

characteristics of the species and their spatial differentiation are a priority 

because they determine the biological variability of the active ingredients 

isolated from it. The demographic history of the species and its role in 

shaping spatial diversification of the species has been largely neglected, 

and here the filling of this gap is attempted. 

Target Here, the reveal of the demographic history of Salvia fruticosa in 

Crete, based on genomic data, within an ecological context is attempted. 

Methodology The genomic data of Crete for this species were made 

available by the Laboratory of Plant Ecology and Terrestrial Ecosystems 

Management exclusively for the implementation of this master thesis.They 

involved single nucleotide polymorphisms (SNPs) resulting from genome 

analysis with Diversity Arrays Technology (DArT), an open-source 

microarray software platform.The Diffusion Approximation for 

Demographic Inference has been used for data processing, utilizing the 

dadi package through the Python programming language. Maximum 

entropy models using WorldClim bioclimatic data were used for spatial 

analysis of this species and future projections for 2050 based on a specific 

climate scenario were used. 

Results Of the one-dimensional models tested, it turned out that the 

growth model that predicts an exponential growth that starts some time 

ago was the most eligible based on model evaluation criteria. From the 

two-dimensional models tested, there was convergence in the Secondary 

contact model with symmetric migration that predicts separation with no 

gene flow, followed by secondary communication with symmetric 

migration. It also emerged that the two groups of populations whose 

demographic history was studied differ in their projected future 

distribution based on a specific climate change scenario. 

Conclusions The genomic differentiation of populations of Salvia fruticosa 
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species in Crete, which has no adaptive character, seems to be related to 

the demographic history of the populations. Also, this diversification, 

despite its non-adaptive character, relates to the projected responses of 

populations to climate change scenarios, which gives rise to expectations of 

a) future exploration of the role that demographic histories of populations 

may play in responding to climate change and b) to identify specific 

polymorphisms that are likely to be involved in species responses to 

climate change. 
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1. Εισαγωγή 

Το γένος Salvias.l. είναι ένα α̟ό τα µεγαλύτερα γένη της Οικογένειας 
Lamiaceae και ̟εριλαµβάνει ̟ερί̟ου 1.000 είδη ̟ου εµφανίζουν 
̟αγκόσµια κατανοµή (Harleyκαι συν. 2004) µε γονιδιακό κέντρο τη 
Μεσογειακή ̟εριοχή. 

Μορφολογικά το γένος Salvia έχει τη µορφή ̟όας ή θάµνου. Οι ταξιανθίες 
του είναι µασχαλιαίες. Ο κάλυκας είναι δίχειλος µε µη συµφυή οδόντωση. 
Η στεφάνη είναι ε̟ίσης δίχειλη ευθεία ή δρε̟ανοειδής, το κάτω χείλος 
είναι τρίλοβο µε το µεσαίο  να είναι το µεγαλύτερο. Ο σωλήνας της 
στεφάνης µ̟ορεί να εµφανίζει ή όχι τρίχες στο εσωτερικό του. Οι στήµονες 
είναι δύο, ενωµένοι αρθρωτά µε το νήµα τους εκ των ο̟οίων ο ένας 
γονιµο̟οιείται και ο άλλος όχι. Είδη του γένους φύονται συνήθως σε 
βραχώδεις ̟εριοχές ή στις άκρες των δρόµων, σε ξηρά ̟οολίβαδα ή σε 
καλλιεργούµενες εκτάσεις (Tutin 1972). 

Πρόσφατες φυλογενετικές µελέτες ανέδειξαν ότι το γένος δεν είναι 
µονοφυλετικό (Walkerκαι συν. 2004; Walker &Sytsma 2007;  Will & 
Claßen-Bockhoff 2014, 2017; Hu και συν. 2018) και υ̟άρχουν ̟ροτάσεις 
για το διαχωρισµό του (Will & Claßen-Bockhoff 2017). Προτείνονται 
τέσσερεις διακριτές εξελικτικές γραµµές CladeI-IV, και το είδος 
Salviafruticosa (Ελληνικό φασκόµηλο, Greek sage) ̟ου α̟οτελεί το 
βιολογικό υλικό της ̟αρούσας διατριβής εντο̟ίζεται στον κλάδο CladeI 
µαζί µε άλλα είδη της Νοτιοδυτικής Ασίας. 

Σύµφωνα µε τον Κατάλογο Αγγειοφύτων της Ελλάδος (Dimopoulos και 
συν. 2013) η Ελληνική Χλωρίδα ̟εριλαµβάνει 21 είδη του γένους Salvia τα 
ο̟οία σύµφωνα µε την Karousou και συν. (2000) και µε βάση τη διανοµή 
τους (Hedge 1972, 1982; Greuter και συν. 1986) ως ιθαγενή µ̟ορούν να 
διακριθούν στις ̟αρακάτω κατηγορίες: 

• Τάξα µε ̟εριορισµένο εύρος και φύονται µόνο στην Ελλάδα (S. 

eichleriana Heldr. ex Halácsy, S. pomifera L. subsp. pomifera and S. teddii 
Turrill), ή στην Ελλάδα και στην Τουρκία (S.napifolia Jacq., S. pomifera L. 
subsp. calycina (Sm.) Hayek) 
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• Τάξα συναντώνται κυρίως στη βαλκανική χερσόνησο και 
εκτείνονται ̟ρος 2 κατευθύνσεις είτε ̟ρος τη Μικρά Ασία (S. amplexicaulis 

Lam.) είτε ̟ρος την Ιταλία (S. officinalis L.)                  

• Τάξα ̟ου έχουν ̟ιο ευρεία κατανοµή στην ̟εριοχή της 
Μεσογείου (ό̟ως S. argentea L., S. fruticosa Mill.)  

• Τάξα ̟ου διαθέτουν διαδεδοµένη εµφάνιση στον ̟αλαιό κόσµο, 
ενώ ορισµένα α̟ό αυτά έχουν εισαχθεί και ουδετορο̟οιηθεί στην Αµερική 
και στην Αυστραλία (̟χ S. aethiopis L., S. candidissima Vahl, S. glutinosa L., 
S. pratensis L., S.ringens Sm., S. sclarea L., S. tomentosa Miller, S. verbenaca L., 
S.verticillata L. subsp. verticillata, S. virgata Jacq. and S. viridis L.) 

Το είδος S. fruticosa είναι θάµνος έως 120 cm και τα κλαδιά του είναι 
χνοώδη και λευκω̟ά. Τα φύλλα είναι α̟λά ή ̟τεροσχιδή µε 1-2 ζεύγη α̟ό 
ωοειδή ̟λευρικά τµήµατα και ένα µεγάλο, ε̟ιµήκη ̟ρος ελλει̟τικό 
ακραίο τµήµα. Ε̟ίσης, είναι έµµισχα, χωρίς αδένες αλλά αυλακωτά και η 
άνω ε̟ιφάνεια είναι ̟ρασινω̟ή ενώ η κάτω γκριζω̟ή ̟ρος λευκή. Οι 
ταξιανθίες είναι µασχαλιαίες οι ο̟οίες α̟οτελούνται α̟ό δύο έως έξι άνθη. 
Ο κάλυκας είναι κωδωνοειδής, οδοντωτός, συχνά ιωειδής, αδενώδης ή µη 
και χνουδωτός. Η στεφάνη έχει µήκος έως 2,5 cm και έχει χρώµα ανοιχτό 
ιωειδές ή ρόδινο ή σ̟άνια λευκό (Tutin, 1972). 

Η ταξινοµική θέση του είδους ̟αρουσιάζεται ̟αρακάτω: 

Regnum - Plantae 
     Divisio - Tracheophyta 
          Subdivisio - Spermatophytina 
               Class - Magnoliopsida 
                    Superordo - Asteranae 
                         Ordo - Lamiales 
                              Familia - Lamiaceae Lindl. 
                                  Genus - Salvia L. 
 
Πηγή: Euro+Med Plant Base, Source: World Checklist of Selected Plant Families (2010), 

copyright © The Board of Trustees of the Royal Botanic Gardens, Kew 

 
Ε̟ίσης, σύµφωνα µε την ίδια ̟ηγή το είδος έχει τα ̟αρακάτω ετεροτο̟ικά 
συνώνυµα (heterotypic synonyms): 
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Salvia baccifera Etl., Salvia clusii Jacq., Salvia cypria Unger & Kotschy, Salvia 

incarnata Etl., Salvia libanotica Boiss. & Gaill., Salvia lobryana Azn., Salvia 

marrubioides Vahl, Salvia ovata F. Dietr., Salvia sipylea Lam., Salvia subtriloba 
Schrank, Salvia sypilea Lam., Salvia thomasii Lacaita, Salvia triloba L. f., 
Sclarea triloba (L. f.) Raf., Salvia fruticosa subsp. cypria (Unger & Kotschy) 
Holmboe, Salvia fruticosa subsp. thomasii (Lacaita) Brullo & al., Salviatriloba 
subsp. calpeana (Dautez & Debeaux) P. Silva, Salvia triloba subsp. libanotica 
(Boiss. & Gaill.) Holmboe, Salvia triloba var. calpeana Dautez & Debeaux 

Το είδος S.fruticosa Miller (Syn.: S.triloba L. fil.) είναι ενδηµικό φυτό της 
Ανατολικής Mεσογείου µε εξά̟λωση α̟ό την Ιταλία, Σικελία, Κυρηναϊκή, 
Βαλκανική χερσόνησο έως και τη ∆υτική Συρία. Φύεται κυρίως σε ξηρά, 
βραχώδη, ασβεστολιθικά εδάφη ή σε διάκενα δασών ̟εύκης, κοίτες 
̟οταµών, στις άκρες των δρόµων και σε υψόµετρο α̟ό 0 έως 900 µ. Στην 
Κρήτη έχει ̟αρατηρηθεί και σε υψηλότερα σηµεία τα ο̟οία ξε̟ερνούν τα 
900 µ, ό̟ως για ̟αράδειγµα αυτό των 1350 µ. (Jahn & Schönfelder 1995). 
Τέλος, έχει καταγραφεί η ̟αρουσία του στη Μάλτα, στην Ισ̟ανία και στην 
Πορτογαλία, στις ο̟οίες θεωρείται ότι εισήχθη α̟ό τους Φοίνικες και τους 
Έλληνες µε σκο̟ό την καλλιέργειά του (Karousou & Kokkini, 1997). 

Ως είδος ελκύει το ενδιαφέρον για τη βιολογική δραστικότητα των 
συστατικών του σε διάφορα βιολογικά συστήµατα. Αυτό για το φασκόµηλο 
µε την ευρεία έννοια είναι ήδη γνωστό α̟ό την Αρχαιότητα, καθώς έχουµε 
αναφορές σε Αιγυ̟τιακά κείµενα, στο Θεόφραστο, στον Πλίνιο αλλά και 
σε µοναστηριακά κείµενα του Μεσαίωνα αλλά στις ̟ερισσότερες 
̟ερι̟τώσεις ̟ρόκειται για το είδος Salvia officinalis (Strabao, 1966). Το είδος 
S.fruticosa συγκεκριµένα έχει µελετηθεί και αναλυθεί µεταγενέστερα για τις 
αντιοξειδωτικές του ιδιότητες και έχει υ̟οδειχθεί ότι µειώνει τo 
οξειδωτικού στρεςαλλά και ότι αναστέλει την ανά̟τυξη του καρκίνου του 
µαστού και του ̟αχέως εντέρου (Tundis και συν. 2017). Ε̟ίσης, ισχυρή 
αντιοξειδωτική δράση έχει αναφερθεί για το εκχύλισµα µεθανόλης του 
καθώς και αναστολή της ακετυλοχολινεστεράσης (AChE) για το εκχύλισµα 
διχλωροµεθανίου ̟ου σχετίζεται µε τη δράση της ακετυλοχολίνης (Ach) 
(Senol και συν. 2010; Topcu και συν. 2013). Ε̟ι̟λέον, ουσίες ̟ου 
α̟οµονώθηκαν α̟ό το φυτό ό̟ως ursolic acid, carnosol, oleanolic acid, 
salvigenin, rosmanol, cirsimaritin and hispidulin αναφέρθηκε ότι 
σχετίζονται µε την βελτίωση των µαθησιακών ικανοτήτων (Abdelhalim και 
συν. 2014). 
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Το συγκεκριµένο είδος α̟οτέλεσε το αντικείµενο της ̟αρούσας µελέτης 
διότι α̟οτελεί είδος ̟ροτεραιότητας στην έρευνα του εργαστηρίου 
Οικολογίας Φυτών και ∆ιαχείρισης Χερσαίων Οικοσυστηµάτων, αλλά και 
διεθνώς, καθώς είναι ένα α̟ό τα τρία είδη εκ των ο̟οίων δευτερογενείς 
µεταβολίτες σε συγκεκριµένη αναλογία έχουν κατα̟ραϋντικές ιδιότητες 
κατά των φλεγµονών, της γρί̟ης, του κρυώµατος και των διαφόρων 
λοιµώξεων του ανα̟νευστικού, ό̟ως τουλάχιστον έχει τεκµηριωθεί α̟ό 
µια δι̟λά τυφλή τυχαιο̟οιηµένη κλινική µελέτη ελεγχόµενη µε χορήγηση 
εικονικού φαρµάκου (Duijker και συν. 2015). Πρόσφατα αναδείχθηκε και η 
in vitro αντιιική δραστικότητα αυτού του µίγµατος των δευτερογενών 
µεταβολιτών στους ιούς influenza A/H1N1 virus strains, influenza B και 
human rhinovirus 14 (HRV14), ενώ είναι αξιοσηµείωτη και η 
̟ροστατευτική δράση ενάντια στον Respiratory Syncytial Virus (RSV). 
Ε̟ίσης, ̟ρόσφατα αναδείχθηκε ότι ο µηχανισµός αντιιικής δράσης του 
σχετίζεται µε την νουκλεο̟ρωτεϊνη (NP) του ιού της γρί̟ης τύ̟ου Α, η 
ο̟οία ̟ροτάθηκε ως ο µοριακός στόχος του µίγµατος (Tseliouκαι συν. 
2019). Αξίζει να σηµειωθεί ότι το συγκεκριµένο µίγµα δευτερογενών 
µεταβολιτών ̟ροστατεύεται α̟ό διεθνή ̟ατέντα ̟ου έχει κατατεθεί α̟ό 
µέλη του Παµε̟ιστηµίου Κρήτης. 

Παρά το γεγονός ότι υ̟άρχουν αρκετές εργασίες στις ο̟οίες ̟αρέχονται 
στοιχεία των συστατικών των αιθέριων ελαίων για το είδος στην Κρήτη, 
και ̟αρά το γεγονός ότι σε κά̟οιες αναφέρεται γεωγραφική 
µεταβλητότητα της σύστασης του αιθέριου ελαίου, εξακολουθεί να 
α̟ουσιάζει µια ολοκληρωµένη ̟ροσέγγιση του χηµικού α̟οτυ̟ώµατος 
του είδους η ο̟οία θα βασίζεται στη βιολογική µεταβλητότητα σε χωρική 
κλίµακα, ούτως ώστε να µ̟ορεί να τυ̟ο̟οιηθεί η ̟αραγωγή ̟ροϊόντων 
φυτικής ̟ροέλευσης για τη φαρµακοβιοµηχανία και τη βιοµηχανία 
τροφίµων είτε α̟ό συλλογή είτε α̟ό καλλιέργεια φυτικού υλικού 
(Katsadoura 2018).  

Η βιολογική µεταβλητότητα διαµορφώνεται α̟ό τη δράση γενετικών, 
̟εριβαλλοντικών και ε̟ιγενετικών ̟αραγόντων ̟ου στο τέλος 
διαµορφώνουν και τη χωρική µεταβλητότητα του χηµικού α̟οτυ̟ώµατος 
και κρίνεται ιδιαίτερα σηµαντική καθώς η γνώση αυτής µ̟ορεί να 
βοηθήσει στη διαχείρισή της ούτως ώστε να µ̟ορεί να διασφαλιστούν τόσο 
η ̟οιότητα του ̟ροϊόντος (quality assurance) όσο και ο ̟οιοτικός έλεγχος 
(quality control). 
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Ήδη για το S.fruticosa, στο ̟λαίσιο ενός ευρύτερου ερευνητικού σχεδίου 
̟ου είναι σε εξέλιξη στο Εργαστήριο Οικολογίας Φυτών και ∆ιαχείρισης 
Χερσαίων Οικοσυστηµάτων έχει µελετηθεί η δράση των ̟εριβαλλοντικών 
̟αραγόντων στο χηµικό α̟οτύ̟ωµα του στην Κρήτη, καθώς και η χωρική 
διαφορο̟οίηση των α̟οδόσεων σε αιθέριο έλαιο και του χηµικού 
α̟οτυ̟ώµατος του ό̟ως διαµορφώνονται α̟ό τη δράση αυτών των 
̟αραγόντων (Katsadoura, 2018). Παρά το γεγονός ότι α̟ό τα 
α̟οτελέσµατα ̟ροέκυψε ̟ως οι α̟οδόσεις των ειδών σε ̟αραγωγή 
αιθέριων ελαίων σε ε̟ί̟εδο Κρήτης εµφανίζουν γενικότερη συµφωνία µε 
τα έως τώρα βιβλιογραφικά δεδοµένα, ̟ροκύ̟τει στατιστικά σηµαντική 
χωρική διαφορο̟οίηση α̟ό τη δράση ̟εριβαλλοντικών ̟αραµέτρων, η 
ο̟οία µ̟ορεί να α̟οδοθεί χαρτογραφικά µε τη χρήση Γενικευµένων 
Γραµµικών Μοντέλων, και η ο̟οία µ̟ορεί να αξιο̟οιηθεί στο σχεδιασµό 
̟αραγωγής ̟ρώτης ύλης για τη φαρµακοβιοµηχανία και τη βιοµηχανία 
τροφίµων α̟ό συλλογή ή α̟ό καλλιέργεια φυτικού υλικού. Το ίδιο 
̟ροέκυψε ότι ισχύει και για την ̟αραγωγή συγκεκριµένων δευτερογενών 
µεταβολιτών ̟ου ̟εριλαµβάνονται στο αιθέριο έλαιο των υ̟ό εξέταση 
ειδών. 

Ε̟ίσης, στο ̟λαίσιο του ίδου ερευνητικού σχεδίου έχει ήδη µελετηθεί η 
γενετική ̟οικιλότητα του στο νησί της Κρήτης, καθώς και το ̟ρότυ̟ο ̟ου 
ακολουθεί η χωρική διαφορο̟οίησή της (Koufaki, 2018). Η τεχνική ̟ου 
χρησιµο̟οιήθηκε για την ανάλυση του γενωµικού γενετικού υλικού του 
είδους S. fruticosa, ονοµάζεται Diversity Arrays Technology (DArT) και έχει 
χαρακτηριστεί ως µια οικονοµική, υψηλής ανάλυσης µέθοδος, η ο̟οία 
εξετάζει α̟ουσία/̟αρουσία ̟ολυµορφισµών σε µια µόνο δοκιµή (Petroli 
et al., 2012). Α̟ό τα α̟οτελέσµατα ̟ροέκυψε ότι υ̟άρχει σηµαντική 
γενετική ̟οικιλότητα λόγω της ύ̟αρξης µεγάλου αριθµού σηµειακών 
̟ολυµορφισµών. Παράλληλα, ̟ροέκυψε ότι αυτή η ̟οικιλότητα ακολουθεί 
το ̟ρότυ̟ο της α̟οµόνωσης µέσω α̟όστασης, δηλαδή όσο 
α̟οµακρύνονται γεωγραφικά οι ̟ληθυσµοί αυξάνεται και η γενετική τους 
α̟όσταση. Η ̟αρατηρούµενη γενετική ̟οικιλότητα εντο̟ίζεται κυρίως 
µεταξύ των διαφορετικών ̟ληθυσµών και όχι ανάµεσα στα άτοµα του 
ίδιου ̟ληθυσµού (ενδο̟ληθυσµιακά), ενώ αναδεικνύεται ότι 
διαφορο̟οιείται και γεωγραφικά κατά µήκος του νησιού α̟ό τα δυτικά 
̟ρος τα ανατολικά. Υ̟άρχουν ενδείξεις ότι αυτή η διαφορο̟οίηση 
σχετίζεται µε µορφολογική διαφορο̟οίηση των ατόµων. Παρά το γεγονός 
όµως ότι οι ̟ληθυσµοί εµφανίζουν αυτή τη γεωγραφική διαφορο̟οίηση ως 
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̟ρος τη γενετική ̟οικιλότητα, τα οικολογικά µοντέλα θώκου ανέδειξαν ότι 
αυτή δεν ανακλά διαφορο̟οίηση της οικοθέσης. 

Ένα α̟ό τα θέµατα ̟ου θα είχε ενδιαφέρον να µελετηθεί µε δεδοµένη την 
διαθέσιµη γεωγραφική διαφορο̟οίηση των α̟οδόσεων και της σύστασης 
των αιθέριων ελαίων, αλλά κυρίως µε δεδοµένη τη γενετική 
διαφορο̟οίηση των ̟ληθυσµών του είδους στο νησί είναι η δηµογραφία 
των ̟ληθυσµών βασισµένη σε γενωµικά δεδοµένα. Οι δηµογραφικές 
µελέτες ̟ου βασίζονται σε γενωµικά δεδοµένα ̟αίζουν σηµαντικό ρόλο 
στη γενετική ̟ληθυσµών, διαφωτίζοντας ̟ροϊστορικά γεγονότα σε 
οργανισµούς µοντέλα και µη. Υ̟άρχουν διάφοροι µέθοδοι για την 
εξαγωγή αυτών των ιστοριών ό̟ως για ̟αράδειγµα η ̟ροσέγγιση µε τη 
χρήση της κατανοµή της συχνότητας των αλληλοµόρφων (AFS) σε 
̟ληθυσµούς. Η κατανοµή των µονονουκλεοτιδικών ̟ολυµορφισµών 
(SNPs) ̟ου εµφανίζονται α̟ό µία έως ̟ολλές φορές σε άτοµα ενός 
̟ληθυσµού σχετίζονται άµεσα µε την δηµογραφική ιστορία των 
̟ληθυσµών αυτών (Nielsen, 2000, Sigwart, 2009). Η κατανοµή της 
συχνότητας των αλληλοµόρφων είναι µια στατιστική µέθοδος ̟ου  έχει 
χρησιµο̟οιηθεί εκτενώς σε δηµογραφικές µελέτες (Nielsen, 2000; Polanski 
& Kimmel 2003; Adams & Hudson 2004; Marth και συν. 2004; Keinan και 
συν. 2007; Gutenkunst και συν. 2009; Gravel και συν. 2011; Excoffier και 
συν., 2013). 

Ιστορικά η ̟αραδοσιακή δηµογραφία α̟οτελούσε µέθοδο ̟ροσέγγισης 
ζωικών κυρίως οργανισµών ενώ στον φυτικό κόσµο ̟αρουσίαζε σηµαντική 
υστέρηση. Σύγχρονες δηµογραφικές µελέτες βασισµένες σε γενετικά και 
γενωµικά δεδοµένα έχουν γίνει σε µη φυτικούς οργανισµούς ό̟ως σε 
ανθρώ̟ους (Gutenkunstκαι συν. 2009b), στο αµφίβιο Scotobleps gabonicus 
(Portik&Leache, 2017), στο λε̟ιδό̟τερο Euphydryas gillettii (McCoy και 
συν. 2014) αλλά και σε σαύρες του γένους Anolisspp.. Παρ όλα αυτά 
υ̟άρχουν και σύγχρονες δηµογραφικές µελέτες ̟ου ασχολήθηκαν µε 
φυτικούς οργανισµούς ό̟ως το είδος Lupinus angustifolius (Mousavi-
Derazmahalleh και συν. 2018). Έχει µελετηθεί η δηµογραφική ιστορία του 
φυτού µοντέλου Arabidopsis thaliana στη νήσο Madeira της Πορτογαλίας 
στην ο̟οία φάνηκε ότι σε µία χρονική ̟ερίοδο έγινε α̟οικισµός χωρίς 
αυτό να συσχετιζόταν µε την εγκατάσταση των ανθρώ̟ων στο νησί αλλά 
µε µία φυσική διασ̟ορά (Fulgione και συν. 2017). Ε̟ίσης, µελέτη 
δηµογραφικής ιστορίας έγινε για τα είδη Senecio aethnensis και S. 
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chrysanthemifolius στο όρος Etna της Σικελίας στην ο̟οία τα α̟οτελέσµατα 
έδειξαν ότι το µοντέλο ̟ου υ̟ερίσχυσε ήταν η α̟οµόνωση λόγω 
µετανάστευσης και αύξηση του ̟ληθυσµού του S. aethnensis (Chapman και 
συν. 2013). Σχετικά ̟ρόσφατα µάλιστα ̟αρουσιάστηκε η γενετική 
̟οικιλότητα και η δηµογραφική ιστορία άγριων και καλλιεργούµενων 
̟ληθυσµών του είδους Salvia officinalis στην ̟εριοχή κατανοµής του ̟ου 
είναι κυρίως οι ∆αλµατικές ακτές. 

Α̟ό τα ̟αρα̟άνω ̟ροκύ̟τει ότι υ̟άρχει ένα σηµαντικό κενό στη µελέτη 
του είδους S.fruticosa το ο̟οίο αφορά την ανάδειξη της δηµογραφικής 
ιστορίας του είδους στην Κρήτη µε βάση γενωµικά δεδοµένα. Έτσι στην 
̟αρούσα εργασία ε̟ιχειρείται αυτή η ̟ροσέγγιση στη µελέτη του είδους, µε 
στόχο την καλύτερη κατανόηση της χωρικής διαφορο̟οίησης του είδους 
στο νησί, ̟ου αναµένεται να συµβάλει στην κατανόηση της βιολογικής 
µεταβλητότητας της ̟εριεκτικότητας σε αιθέρια έλαια και συνε̟ώς στη 
διαχείριση αυτής της µεταβλητότητας ώστε να µ̟ορεί να διασφαλιστούν 
τόσο η ̟οιότητα (quality assurance), όσο και ο ̟οιοτικός έλεγχος (quality 
control) φαρµακευτικών ̟ροϊόντων και άλλων ̟ροϊόντων υψηλής 
υ̟εραξίας ̟ου ̟ροέρχονται α̟ό το συγκεκριµένο είδος. 
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2. Υλικά και Μέθοδοι 

2.1 Περιοχή µελέτης 

Ως ̟εριοχή µελέτης ορίστηκε η νήσος Κρήτη διότι α̟οτελεί ̟εριοχή 
̟ροτεραιότητας για την αξιο̟οίηση της φαρµακευτικής χλωρίδας της και 
̟εριοχή συλλογής και καλλιέργειας φαρµακευτικών φυτών µεταξύ των 
ο̟οίων και το είδος S.fruticosaγια την ̟αραγωγή σκευασµάτων α̟ό τη 
φαρµακοβιοµηχανία. 

Πρόκειται για το ̟έµ̟το µεγαλύτερο νησί της Μεσογειακής Λεκάνης και 
το µεγαλύτερο της Ελλάδας. Η Κρήτη καλύ̟τει συνολική έκταση ̟ερί̟ου 
8729 km2 και έχει µήκος ̟ερί̟ου 254 km κατά τη δυτικο-ανατολική 
διεύθυνση, ενώ κατά τον άξονα βορρά-νότου το ̟λάτος κυµαίνεται 
ανάµεσα σε 11 και 56 km. Α̟οτελεί υ̟όλειµµα του τόξου ̟ου οριοθετούσε 
την ̟εριοχή του Αιγαίου, και το ο̟οίο συνέδεε τα βουνά της 
Πελο̟οννήσου µε την οροσειρά του Ταύρου στη Νοτιοδυτική Τουρκία 
(Fielding και συν. 2005). Η κοινή γεωλογική ιστορία της Κρήτης µε τη 
Μικρά Ασία (Higgins & Higgins, 1996) οδήγησε στην ανταλλαγή ̟ολλών 
ειδών, ό̟ως φαίνεται και α̟ό τις χλωριδικές οµοιότητες. Ενδεικτικά 
µ̟ορεί να αναφερθούν τα είδη Datisca cannabina και Lecokia cretica, των 
ο̟οίων οι ευρω̟αικές διανοµές ̟εριορίζονται στην Κρήτη, καθώς και τα 
Ebenus cretica, Ricotia cretica και Zelkova abeliceae, είδη ενδηµικά της Κρήτης 
τα ο̟οία ανήκουν σε γένη µε κέντρο διανοµής την Ασία. 

Το ανάγλυφο της Κρήτης είναι έντονο, µε τρείς κύριους ορεινούς όγκους - 
τα Λευκά Όρη στα ∆υτικά µε µέγιστο υψόµετρο 2452 µ, την οροσειρά Ίδη 
στο κεντρικό τµήµα του νησιού µε µέγιστο υψόµετρο 2456 µ και το όρος 
∆ίκτη στα Ανατολικά µε µέγιστο υψόµετρο 2148 µ. Στις ορεινές ̟εριοχές 
κυριαρχεί το ασβεστολιθικό υ̟όστρωµα, ενώ στα χαµηλότερα υψόµετρα 
ε̟ικρατούν κυρίως τα Νεογενή υ̟οστρώµαταµε ασβεστόλιθους, ψαµµίτες 
και µάργες ̟ου καλύ̟τουν µεγάλες εκτάσεις, µαζί µεορθο-χαλαζίτες, 
φυλλίτες, φλύσχη, Τεταρτογενούς ̟ροέλευσης ̟ετρώµατα και αλλουβιακές 
α̟οθέσεις. 

Το κλίµα της ̟εριοχής είναι µεσογειακό, µε θερµά, ξηρά καλοκαίρια και 
ή̟ιους ̟ρος κρύους χειµώνεςµετο µέσο ύψος ετήσιων κατακρηµνισµάτων 
στα 750 mm να εµφανίζει έντονη διαφορο̟οίηση α̟ό τα Ανατολικά ̟ρος 
τα ∆υτικά (Vrochidou & Tsanis, 2012). 
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Οι κυριότεροι τύ̟οι ενδιαιτηµάτων στο νησί είναι τα φρύγανα 
Sarpcopoterium spinosum και τα δάση Ελιάς και Χαρου̟ιάς στα χαµηλά και 
µεσαία υψόµετρα, ενώ στα υψηλά ε̟ικρατούν τα δάση κυ̟αρίσσου και 
Ορεινά και Μεσογειακά χέρσα εδάφη µε ακανθώδεις θάµνους.  

2.2 Γενωµικά δεδοµένα 

Τα γενωµικά δεδοµένα της Κρήτης για το συγκεκριµένο είδος διατέθηκαν 
α̟ό το Εργαστήριο Οικολογίας Φυτών και ∆ιαχείρισης Χερσαίων 
Οικοσυστηµάτων α̟οκλειστικά για την υλο̟οίηση της ̟αρούσας 
µετα̟τυχιακής εργασίας. 

Πρόκειται για δεδοµένα ̟ου αφορούσαν συλλογές φυτικού α̟ό 
δειγµατοληψίες σε 28 θέσεις της ̟εριοχής µελέτης (τρία άτοµα ανά θέση), 
κατά το διάστηµα 10-22/05/2018. Το γενετικό υλικό α̟οµονώθηκε 
σύµφωνα µε το ̟ρωτόκολλο του Dneasy plant mini kit (Giagen) (Walker & 
Sytsma, 2007), και το γονιδίωµα αναλύθηκε µε Diversity Arrays 
Technology (DArT), µια ανοιχτού λογισµικού ̟λατφόρµα 
µικροσυστοιχιών ̟ου ε̟ιτρέ̟ει την ανάλυση γενετικών ̟ολυµορφισµών 
(Jaccoud και συν.,  2001). 

Πρόκειται για µία τεχνολογία ̟ου δίνει τη δυνατότητα ανάλυσης 
εκατοντάδων έως χιλιάδων γενωµικών τό̟ων και αυτό ̟ου κάνει 
ουσιαστικά είναι να δηµιουργεί α̟οτυ̟ώµατα όλου του γονιδιώµατος 
̟ροσµετρώντας και καταγράφοντας την ̟αρουσία ή την α̟ουσία 
τµηµάτων DNA σε γενωµικές ανα̟αραστάσεις (Jaccoud και συν. 2001; 
Akbari και συν. 2006). Σύµφωνα µε τους Akbari και συν. (2006) είναι µια 
µέθοδος η ο̟οία ανήκει σε µια ̟ολύ σηµαντική υ̟οκατηγορία των 
τεχνολογιών αλληλούχισης δεύτερης γενιάς ̟ου αξιο̟οιεί συγκεκριµένους 
µοριακούς δείκτες ως µάρτυρες για την εύρεση σηµειακών 
̟ολυµορφισµών. 

Η µέθοδος αυτή ενέχει ̟ολλά διαφορετικά βήµατα (Jaccoud και συν. 2001) 
̟ου συνο̟τικά ̟εριλαµβάνουν a) ∆ηµιουργία α̟εικονίσεων µέσα α̟ό 
δείγµα DNA, b) Κλωνο̟οίηση και ενίσχυση τµηµάτων α̟ό το ολικό 
δείγµα,c) Εντύ̟ωση του δείγµατος στο ̟άνελ και έναρξη διαδικασίαςd) 
Σήµανση δείγµατος µε φθορίζοντα µόρια, e) Υβριδι̟οίηση τµηµάτων και 
ξέ̟λυµακαι f) σκανάρισµα, ανάλυση εικόνας και ε̟εξεργασία δεδοµένων. 

Η οµαδο̟οίηση των ̟ληθυσµών µε βάση τα γενωµικά δεδοµένα διατέθηκε 
ε̟ίσης α̟ό το Εργαστήριο Οικολογίας Φυτών και ∆ιαχείρισης Χερσαίων 
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Οικοσυστηµάτων α̟οκλειστικά για την υλο̟οίηση της ̟αρούσας 
µετα̟τυχιακής εργασίας. Βασίστηκε σε µία νέα µέθοδο ̟ου ανα̟τύχθηκε 
α̟ό τους Jombart & Collins (2015), την Ανάλυση ∆ιαχωρισµού των Κύριων 
Συνιστωσών (Discriminant Analysis of Principal Components, DAPC), ̟ου 
χρησιµο̟οιεί αλλε̟άλληλες εφαρµογές ταξινόµησης k-means σε ένα 
̟ίνακα κύριων συνιστωσών ̟ου ̟ροκύ̟τει α̟ό τα αρχικά δεδοµένα, µε 
τελικό α̟οτέλεσµα την εύρεση οµάδων. Ε̟ίσης, βασίστηκε στο λογισµικό 
fineRADstructure v0.3.2 software package (Malinskyκαι συν. 2018) και 
στην Μη-σταθµισµένη Ζευγαρωτή Μέθοδος Αριθµητικών Μέσων 
(Unweighted Pair Group Method with Arithmatic Mean, UPGMA) (Sokal 
& Michener, 1958). 

Ως γενετικοί ̟ολυµορφισµοί στην ̟αρούσα µελέτη χρησιµο̟οιήθηκαν οι 
µονονουκλεοτιδικοί ̟ολυµορφισµοί (Single Nucleotide Polymorphisms, 
SNPs) ̟ου ό̟ως υ̟οδηλώνεται α̟ό το όνοµά τους αφορούν 
̟ολυµορφισµούς ενός µόνο νουκλεοτιδίου του γονιδιώµατος. Η διαφορά 
µε τις µεταλλάξεις έγκειται στην συχνότητα τους (Karki και συν. 2015). Τα 
SNPs χρησιµο̟οιούνται στην έρευνα δηµογραφικών ιστοριών ̟ληθυσµών 
(Wakeley και συν. 2001) αλλά και ευρύτερα σε µελέτες γενετικής 
̟ληθυσµών διότι έχει βρεθεί ότι ̟ολλές φορές συνδέονται µε ρυθµιστικές 
και λειτουργικές ̟εριοχές του γονιδιώµατος (Kim et al., 2007). Τέτοιου 
είδους ̟ολυµορφισµοί υ̟άρχουν άφθονοι στο γονιδίωµα και δίνουν τη 
δυνατότητα για τη διαφώτιση εξελικτικών και δηµογραφικών ιστοριών 
των οργανισµών (Tsykun και συν. 2017). Ο αρχικός αριθµός των SNPs 
στην ̟αρούσα µελέτη ήταν 30.875, αφού αφαιρέθηκαν τα αλληλόµορφα µε 
την χαµηλή συχνότητα έµειναν 11.414 SNPs. 

2.3Ανάλυση ∆ηµογραφικής Ιστορίας 

Στην εργασία αυτή χρησιµο̟οιήθηκε η µέθοδος Προσέγγιση ∆ιάχυσης για 
∆ηµογραφική Συµ̟ερασµατολογία (Diffusion Approximation for 
Demographic Inference–DADI, Portik and Leache, 2017) µε τη χρήση του 
̟ακέτου dadi µέσω της γλώσσας ̟ρογραµµατισµού Python. 

Η ̟ροσέγγιση διάχυσης είναι µια συνεχής ̟ροσέγγιση στην γενετική του 
̟ληθυσµού ενός διακριτού αριθµού ατόµων ̟ου εξελίσσονται σε 
διακεκριµένες γενιές. Η µέθοδος βασίζεται στην α̟οτύ̟ωση του κοινού 
φάσµατος συχνοτήτων των αλληλόµορφων (AFS – Allele Frequency 
Spectrum) µεταξύ έως και τριών αλληλε̟ιδρώντων ̟ληθυσµών. Βασική 
̟αραδοχή, οι αλλαγές στη συχνότητα των αλληλόµορφων ανά γενιά να 
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είναι µικρές. Συνε̟ώς, η ̟ροσέγγιση της διάχυσης εφαρµόζεται όταν το 
̟ραγµατικό µέγεθος ̟ληθυσµού Ν είναι µεγάλο και τα ̟οσοστά 
µετανάστευσης και οι συντελεστές ε̟ιλογής είναι της τάξεως 1 / Ν. 

Αν έχουµε δείγµατα α̟ό P ̟ληθυσµούς, ο αριθµός των δειγµατοληφθέντων 
αλληλουχιών α̟ό τον κάθε ̟ληθυσµό είναι n1,n2, . . . ,nP, ενώ οι τιµές 
εισαγωγής d1,d2, . . . ,dP του AFS α̟οδίδουν τον αριθµό των διαλληλικών 
̟ολυµορφικών θέσεων στις ο̟οίες τα ̟ροκύ̟τοντα αλληλόµορφα 
βρέθηκαν στα d1 δείγµατα του ̟ληθυσµού 1, στα d2 δείγµατα του 
̟ληθυσµού 2 κ.ο.κ.   

Στη συνέχεια γίνεται µοντελο̟οίηση του φ(x1,x2, . . . ,xP,t), δηλαδή της 
̟υκνότητας των ̟ροκυ̟τόντων µεταλλάξεων σε σχετικές συχνότητες  x1,x2, 
. . . ,xP των ̟ληθυσµών 1,2, . . . ,P σε χρόνο t (ό̟ου tox̟αίρνει τιµές α̟ό 0-
1).  

Με δεδοµένο ένα µοντέλο µεταλλάξεων α̟εριορίστων θέσεων (Watterson 
1975) και το µοντέλο ανα̟αραγωγής των Wright-Fisher ανά γενιά,  η 
δυναµική του φ για έναν αυθαίρετο αλλά ̟εριορισµένο αριθµό 
̟ληθυσµών P διέ̟εται α̟ό την ̟αρακάτω γραµµική εξίσωση διάχυσης. 

 

 

 

 

 

Σύµφωνα µε τον Gutenkuns και συν. (2009) ο ̟ρώτος όρος της ̟αρα̟άνω 
εξίσωσης διάχυσης µοντελο̟οιεί τη γενετική ̟αρέκκλιση ενώ ο δεύτερος 
την ε̟ιλογή και την µετανάστευση. Ο χρόνος είναι σε µονάδες του 
t=t/(2Nref), ό̟ου t είναι ο χρόνος σε γενιές και Nref ένα δραστικό 
̟ληθυσµιακό µέγεθος αναφοράς. Το σχετικό δραστικό ̟ληθυσµιακό 
µέγεθος του ̟ληθυσµού iείναι ni=Ni/Nref. Ο κλιµακούµενος ρυθµός 
µετανάστευσης είναι Mi<-j=2Nrefmi<-j, ό̟ου mi<-j είναι η αναλογία των 
χρωµοσωµάτων ανά γενιά στον ̟ληθυσµό ι ̟ου είναι νέοι µετανάστες α̟ό 
τον ̟ληθυσµό j. Τέλος, ο κλιµακωτός συντελεστής ε̟ιλογής είναι γi=2Nref si, 
ό̟ου si είναι το σχετικό ε̟ιλεκτικό ̟λεονέκτηµα ή µειονέκτηµα των 
̟αραλλαγών στον ̟ληθυσµό i. 
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Η Python µέσω της ο̟οία τρέχει το ̟ακέτο dadi είναι µια γλώσσα 
̟ρογραµµατισµού, ανοικτού κώδικα, α̟λή και ιδιαίτερα δηµοφιλής ̟ου 
ανα̟τύχθηκε στις αρχές της δεκαετίας του ’90 α̟ό τον Ολλανδό Guido van 
Rossum. Ο ανοικτός κώδικας έχει δώσει τη δυνατότητα ύ̟αρξης ̟ολλών 
βιβλιοθηκών και έτσι την κάλυψη µεγάλου εύρους αναγκών (Miller2014). 
Παρόλο ̟ου η νεότερη έκδοση είναι η Python 3.7.3 (2019) δεν έχει 
αντικαταστήσει εντελώς την έκδοση Python 2.7.16 και αυτό λόγω του 
µεγάλου όγκου των βιβλιοθηκών και του λογισµικού ̟ου δεν έχει 
µεταφερθεί ακόµη στην νεώτερη έκδοση. 

Το δυναµικό της Python στηρίζεται στο ότι είναι µια διαδραστική γλώσσα 
̟ρογραµµατισµού. Ειδικότερα, µ̟ορούν να διερευνηθούν ̟ολλά στάδια 
µιας έρευνας ό̟ως για ̟αράδειγµα ο έλεγχος των δεδοµένων αλλά και 
διαφόρων µοντέλων.Το dadi είναι ένα ̟ακέτο της Python µέσω του ο̟οίου 
είναι δυνατή η εξαγωγή δηµογραφικών µοντέλων έ̟ειτα α̟ό µια σειρά 
βελτιστο̟οιήσεων. Το ̟ακέτο ̟ροσαρµόζεται στο κάθε δηµογραφικό 
µοντέλο και σύµφωνα µε το φάσµα συχνότητας αλληλοµόρφων α̟ό έναν 
έως τρεις ̟ληθυσµούς (Portik and Leache, 2017). Στην ε̟εξεργασία των 
δεδοµένων χρησιµο̟οιήθηκε ε̟ίσης καιτο R studio version 3.5.2 (R 
DevelopmentCoreTeam, 2018). 

2.4 Μοντέλα ∆ηµογραφικής Ιστορίας 

Στην ̟αρούσα εργασία χρησιµο̟οιήθηκε η οµαδο̟οίηση των ̟ληθυσµών 
µε βάση τα γενωµικά δεδοµένα ̟ου έδιδε δύο µεγάλες οµάδες ̟ληθυσµών 
̟ου διαφορο̟οιούνται γεωγραφικά (δυτικά – ανατολικά, cluster 1 και 
cluster 2 αντίστοιχα) (Koufaki 2018). Τα µοντέλα δηµογραφικής ιστορίας 
̟ου ελέγχθηκαν αφορούσαν την κάθε µία α̟ό τις δύο οµάδες ξεχωριστά 
(1D models) καθώς και τις δύο οµάδες ταυτόχρονα (2D models). 

Συγκεκριµένα α̟ό τα µοντέλα µίας διάστασης (1D) ελέγχθηκαν τα 
̟αρακάτω: 

Μοντέλα αύξησης (Growth models) 

Εκθετική αύξηση ̟ου ξεκινά ̟ριν α̟ό κά̟οιο χρονικό διάστηµα (nu: η 
αναλογία του σύγχρονου ̟ρος το ̟ρογονικό ̟ληθυσµιακό µέγεθος, T: ο 
̟αρελθοντικός χρόνος στον ο̟οίον ξεκίνησε η αύξηση του ̟ληθυσµού) 

Μοντέλα αύξησης τύ̟ου φιάλης (Bottlegrowth models) 



Υλικά και Μέθοδοι 

21 

 

Ακαριαία αύξηση του ̟ληθυσµιακού µεγέθους ακολουθούµενη α̟ό 
εκθετική αύξηση (nuB: η αναλογία του ̟ληθυσµιακού µεγέθους µετά την 
ακαριαία αλλαγή ̟ρος το ̟ρογονικό ̟ληθυσµιακό µέγεθος, nuF: η 
αναλογία του σύγχρονου ̟ρος το ̟ρογονικό ̟ληθυσµιακό µέγεθος, T: o 
̟αρελθοντικός χρόνος στον ο̟οίον έλαβε χώρα η ακαριαία αλλαγή και 
ξεκίνησε η αύξηση). 

Μοντέλα δύο ε̟οχών (Two Epoch Models) 

Ακαριαία αύξηση του ̟ληθυσµιακού µεγέθους ̟ριν α̟ό κά̟οιο χρονικό 
διάστηµα (nu: η αναλογία του σύγχρονου ̟ρος το ̟ρογονικό ̟ληθυσµιακό 
µέγεθος, T: o ̟αρελθοντικός χρόνος στον ο̟οίον συνέβη η αλλαγή 
̟ληθυσµιακού µεγέθους). 

Μοντέλα τριών ε̟οχών (Three Epoch Models) 

Ακαριαία αύξηση του ̟ληθυσµιακού µεγέθους ̟ριν α̟ό κά̟οιο χρονικό 
διάστηµα (nuB: η αναλογία του ̟ληθυσµιακού µεγέθους κατά τη στενω̟ό 
̟ρος το ̟ρογονικό ̟ληθυσµιακό µέγεθος, nuF: η αναλογία του σύγχρονου 
̟ρος το ̟ρογονικό ̟ληθυσµιακό µέγεθος, TB: διάρκεια της στενω̟ού, TF: 
χρόνος α̟ό την ανάκαµψη µετά τη στενω̟ό) 

Ε̟ίσης α̟ό τα µοντέλα δύο διαστάσεων (2D) ελέγχθηκαν τα κάτωθι: 

Μοντέλα χωρίς µετανάστευση (No mig ration models) 

∆ιαχωρισµός σε δύο ̟ληθυσµούς, χωρίς µετανάστευση. 

Μοντέλα µε συµµετρική/ασύµµετρη µετανάστευση (Models with 
symmetric/asymmetric migration) 

∆ιαχωρισµός σε δύο ̟ληθυσµούς µε συµµετρική µετανάστευση ή 
διαφορετικό ρυθµό µετανάστευσης 

Μοντέλα µε ακαριαία µεταβολή µεγέθους (Models with 
instantaneous size change) 

∆ιαχωρισµός χωρίς µετανάστευση, έ̟ειτα µεταβολή του µεγέθους των 
̟ληθυσµών χωρίς µετανάστευση. 

∆ιαχωρισµός µε συµµετρική/ασύµµετρη µετανάστευση, έ̟ειτα µεταβολή 
του µεγέθους των ̟ληθυσµών µε συµµτερική/ασύµµετρη µετανάστευση. 
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Μοντέλα αρχαίας µετανάστευσης ή δευτερογενούς ε̟αφής 
(Ancient migration or secondary contact models) 

∆ιαχωρισµός σε δύο ̟ληθυσµούς µε συµµετρική/ασύµµετρη µετανάστευση 
ακολουθούµενου α̟ό α̟οµόνωση των ̟ληθυσµών 

∆ιαχωρισµός χωρίς ροή γονιδίων ακολουθούµενου α̟ό µία ̟ερίοδο 
συµµετρικής/ασύµµετρης ροής γονιδίων. 

Μοντέλα αρχαίας µετανάστευσης ή δευτερογενούς ε̟αφής µε 
ακαριαία µεταβολή µεγέθους (Ancient migration or secondary 
contact plus instantaneous size change) 

∆ιαχωρισµός µε συµµετρική/ασύµµετρη ροή γονιδίων, ακολουθούµενος 
α̟ό µεταβολή του µεγέθους των ̟ληθυσµών χωρίς ροή γονιδίων.  

∆ιαχωρισµός χωρίς ροή γονιδίων, ακολουθούµενος α̟ό αλλάγη του 
µεγέθους των ̟ληθυσµών µε συµµετρική/ασύµµετρη ροή  γονιδίων. 

Μοντέλα δύο ε̟οχών µε συνεχή µετανάστευση (Two epoch 
models with continuous migration) 

∆ιαχωρισµός σε δύο ̟ληθυσµούς µε συµµετρική/ασύµµετρη 
µετανάστευση. Έ̟ειτα, εµφάνιση δεύτερης ̟εριόδου 
συµµετρικής/ασύµµετρης µετανάστευσης µε διαφορετικούς ρυθµούς. Το 
µέγεθος των ̟ληθυσµών ̟αραµένει σταθερό. 

Μοντέλα τριών ε̟οχών µε µετανάστευση και ακαριαίες µεταβολές 
µεγέθους (Three epoch models with migration and instantaneous 
size change variations) 

∆ιαχωρισµός χωρίς ροή γονιδίων, ακολουθουµένου α̟ό µια ̟ερίοδο 
συµµετρικής/ασύµµετρης µετανάστευσης και έ̟ειτα α̟οµόνωση 
̟ληθυσµών.  

∆ιαχωρισµός χωρίς ροή γονιδίων, ακολουθουµένου α̟ό µεταβολή του 
µεγέθους των ̟ληθυσµών µε συµµετρική/ασύµµετρη µετανάστευση και 
έ̟ειτα α̟οµόνωση. 

Η αξιολόγηση των µοντέλων για την ε̟ιλογή του ε̟ικρατέστερου έγινε µε 
τη µέθοδoτης µέγιστης ̟ιθανοφάνειας και µε το κριτήριο Akaike 
information criterion (AIC) µέσω του λογισµικού R (Wagenmakers and 
Farrell, 2004). 
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2.5 Μοντέλα Περιβαλλοντικού Θώκου και Μελλοντική ̟ροβολή 

Η χωρική ανάλυση του θώκου του είδους έλαβε χώρα µε τη χρήση 
Μοντέλων Μέγιστης Εντρο̟ίας (MaximumEntropyModels, Philips και 
συν. 2006). Η γενική αρχή της µέγιστης εντρο̟ίας, όταν ̟ροσ̟αθούµε να 
̟ροσεγγίσουµε µια άγνωστη κατανοµή, εκφράζει ̟ως η καλύτερη 
̟ροσέγγιση είναι να εξασφαλίσουµε ότι η ̟ροσέγγισή µας ̟ληροί όλους 
τους γνωστούς ̟εριορισµούς της άγνωστης κατανοµής και, µε βάση 
αυτούς, η κατανοµή θα ̟ρέ̟ει να έχει τη µέγιστη εντρο̟ία (Jaynes 1957). 
Σύµφωνα µε τον Bariotakis (2015) η άγνωστη κατανοµή ̟ είναι η 
̟ιθανότητα ̟αρουσίας είδους ε̟ί ενός ̟ε̟ερασµένου συνόλου, Χ, το ο̟οίο 
στην ουσία α̟οτελείται α̟ό όλα τα κελιά της ̟εριοχής µελέτης. Η 
κατανοµή ̟ αναθέτει µια µη αρνητική ̟ιθανότητα ̟(x) σε κάθε κελί x, και 
αυτές οι ̟ιθανότητες αθροίζουν στο 1. Η ̟ροσέγγισή µας για το ̟ είναι και 
αυτή µια κατανοµή ̟ιθανοτήτων, την ο̟οία ονοµάζουµε �� . Η εντρο̟ία 
της συγκεκριµένης κατανοµής είναι: 

����� = −����	�
�
�∈�

���	� 

Η µέθοδος στην ο̟οία βασίζεται η µεγιστο̟οίηση της εντρο̟ίας για τη 
συγκεκριµένη κατανοµή ανήκει στις τεχνικές εκµάθησης µηχανών 
(Machine Learning Techniques). Ουσιαστικά, ξεκινάει θέτοντας µια 
οµοιόµορφη κατανοµή ̟ιθανοτήτων σε όλα τα κελιά, και εν συνεχεία µέσω 
ε̟αναλαµβανόµενων βηµάτων ̟ροσ̟αθεί να α̟οδώσει διαφορετικά βάρη 
σε κάθε κελί µε σκο̟ό τη µεγιστο̟οίηση της εντρο̟ίας. 

Η συγκεκριµένη µέθοδος ε̟ιλέχθηκε για τις ανάγκες της ̟αρούσας 
εργασίας λόγω συγκεκριµένων ̟λεονεκτηµάτων ̟ου σχετίζονται µε τους 
στόχους της ̟αρούσας µελέτης και αναφέρονται α̟ό τον Bariotakis (2015).. 
Πρώτον, µ̟ορεί να λειτουργήσει καλύτερα α̟ό άλλες µεθόδους και να 
δώσει ακριβή α̟οτελέσµατα ακόµα και όταν ο αριθµός των σηµείων 
δειγµατοληψίας είναι εξαιρετικά χαµηλός (Wisz και συν. 2008). ∆εύτερον, 
χρησιµο̟οιεί µόνο δεδοµένα ̟αρουσίας και όχι α̟ουσίας, µε συνέ̟εια τα 
α̟οτελέσµατα να είναι ̟ιο άµεσα συνδεδεµένα µε την δυνητική διανοµή 
(potential distribution) των taxa και όχι την ̟ραγµατική διανοµή τους 
(realized distribution) (Philips και συν. 2006). Τέλος, ε̟ιτρέ̟ει τον ορισµό 
ενός ̟εριβαλλοντικού "φόντου" (environmental background) αντί για τη 
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χρήση α̟ουσιών, το ο̟οίο ε̟ιτρέ̟ει τον ακριβέστερο ̟ροσδιορισµό του 
̟εριβάλλοντος ̟ου είναι διαθέσιµο στο είδος 

Τα βιοκλιµατικά δεδοµένα ̟ου χρησιµο̟οιήθηκαν ελήφθησαν α̟ό την 
ε̟ίσηµη ιστοσελίδα του WorldClim (www.worldclim.org) και για το 
µέλλον χρησιµο̟οιήθηκαν κλιµατικές ̟ροβολές για το έτος 2050 µε βάση 
το κλιµατικό σενάριο RCP6.0 (Representative Concentration Pathway 6.0). 
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3. Α̟οτελέσµατακαι Συζήτηση 

Τα α̟οτελέσµατα α̟ό τα µοντέλα µίας διάστασης ̟ου ελέγχθηκαν µε την 
Προσέγγιση ∆ιάχυσης για ∆ηµογραφική Συµ̟ερασµατολογία
̟ακέτου dadi και έ̟ειτα α̟ό αξιολόγιση µε την µέγιστη ̟ιθανοφάνεια και 
το κριτήριο AICανέδειξαν σύγκλιση και για τις δύο οµάδες στο Μοντέλο 
αύξησης (Growth model). Το συγκεκριµένο µοντέλο (Σχήµα 1) 
εκθετική αύξηση ̟ου ξεκινά ̟ριν α̟ό κά̟οιο χρονικό διάστηµα
̟αρελθοντικός χρόνος στον ο̟οίον ξεκίνησε η αύξηση του ̟ληθυσµού
την κάθε οµάδα ̟ληθυσµών εκτιµάται σε T=0.0337 Mya και Τ=
για το cluster 1 και το cluster 2 αντίστοιχα. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Σχήµα 1. Σχηµατική α̟εικόνιση του Μοντέλου αύξησης για τις δύο οµάδες 

̟ληθυσµών (cluster 1 και cluster 2) των ο̟οίων η γεωγραφική κατανοµή 

α̟εικονίζεται µε κουκίδες διαφορετικού χρώµατος. 

Τα α̟οτελέσµατα α̟ό τα µοντέλα µίας διάστασης ̟ου ελέγχθηκαν µε την 
∆ιάχυσης για ∆ηµογραφική Συµ̟ερασµατολογία µέσω του 
και έ̟ειτα α̟ό αξιολόγιση µε την µέγιστη ̟ιθανοφάνεια και 

ανέδειξαν σύγκλιση και για τις δύο οµάδες στο Μοντέλο 
(Σχήµα 1) ̟ροβλέ̟ει 

κθετική αύξηση ̟ου ξεκινά ̟ριν α̟ό κά̟οιο χρονικό διάστηµα. Ο 
̟αρελθοντικός χρόνος στον ο̟οίον ξεκίνησε η αύξηση του ̟ληθυσµού για 

και Τ=0.0113 Mya 

Σχηµατική α̟εικόνιση του Μοντέλου αύξησης για τις δύο οµάδες 

2) των ο̟οίων η γεωγραφική κατανοµή 
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Ουσιαστικά ̟ροκύ̟τει ότι η εκθετική αύξηση των ̟ληθυσµών
Μέσο Πλειστόκαινο για τους ̟ληθυσµούς ̟ου βρίσκονται δυτικά στην 
Κρήτη και στα όρια Πλειστόκαινου Ολόκαινου για τους ̟ληθυσµούς ̟ου 
βρίσκονται ανατολικά στην Κρήτη. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Σχήµα 2. Σχηµατική α̟εικόνιση του Μοντέλου δευτερογενούς ε̟αφής µε

συµµετρική µετανάστευση. Κάτω δεξιά α̟εικονίζεται το φάσµα συχνοτήτων των 

αλληλόµορφων (AFS) για τα δεδοµένα και για το συγκλίνον µοντέλο καθώς και οι 

κατανοµές συχνοτήτων των υ̟ολειµµάτων (residuals). 

Τα α̟οτελέσµατα α̟ό τα µοντέλα δύο διαστάσεων ̟ου ελέγχθηκαν µε την 
Προσέγγιση ∆ιάχυσης για ∆ηµογραφική Συµ̟ερασµατολογία µέσω του 
̟ακέτου dadi και έ̟ειτα α̟ό αξιολόγηση µε την µέγιστη ̟ιθανοφάνεια και 
το κριτήριο AIC ανέδειξαν σύγκλιση στο Μοντέλο δευτερογενούς ε̟αφής 

Ουσιαστικά ̟ροκύ̟τει ότι η εκθετική αύξηση των ̟ληθυσµών έγινε στο 
Μέσο Πλειστόκαινο για τους ̟ληθυσµούς ̟ου βρίσκονται δυτικά στην 
Κρήτη και στα όρια Πλειστόκαινου Ολόκαινου για τους ̟ληθυσµούς ̟ου 

Σχηµατική α̟εικόνιση του Μοντέλου δευτερογενούς ε̟αφής µε 

συµµετρική µετανάστευση. Κάτω δεξιά α̟εικονίζεται το φάσµα συχνοτήτων των 

αλληλόµορφων (AFS) για τα δεδοµένα και για το συγκλίνον µοντέλο καθώς και οι 

γχθηκαν µε την 
Προσέγγιση ∆ιάχυσης για ∆ηµογραφική Συµ̟ερασµατολογία µέσω του 

και έ̟ειτα α̟ό αξιολόγηση µε την µέγιστη ̟ιθανοφάνεια και 
ανέδειξαν σύγκλιση στο Μοντέλο δευτερογενούς ε̟αφής 
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µε συµµετρική µετανάστευση (Secondary contact with symmetric
model). Το συγκεκριµένο µοντέλο (Σχήµα 2) ̟ροβλέ̟ει διαχωρισµό χωρίς 
ροή γονιδίων, ακολουθούµενο α̟ό δευτερογενή ε̟ικοινωνία µε 
συµµετρική µετανάστευση. 

Ο ̟αρελθοντικός χρόνος α̟ό το διαχωρισµό έως τη δευτερογενή ε̟αφή  
εκτιµάται σε T=19849 Mya, ενώ ο ̟ερελθοντικός χρόνος α̟ό τη 
δευτερογενή σύνδεση έως τον ̟αρόντα χρόνο εκτιµάται σε Τ=0.
Με βάση τη ∆ιεθνή Ε̟ιτρο̟ή Στρωµατογραφίας (Σχήµα 3), ο
γίνεται στη Βουρδιγάλιο βαθµίδα της Μειόκαινου Ε̟οχής στην 
Περίοδο, δηλαδή ̟ερί̟ου 20.2 Mya, ενώ η δευτερογενής ε̟αφή γίνεται στη 
Μέση βαθµίδα της Πλειστόκαινου Ε̟οχής στην Τεταρτογενή Περίοδο, 
δηλαδή ̟ερί̟ου 0.4 Mya. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Σχήµα 3. Λε̟τοµέρεια α̟ό το ∆ιεθνή Χρονοστρωµατογραφικό Χάρτη του 2014 ̟ου 

συντάχθηκε α̟ό τη ∆ιεθνή Ε̟ιτρο̟ή Στρωµατογραφίας. 

symmetric migration 
). Το συγκεκριµένο µοντέλο (Σχήµα 2) ̟ροβλέ̟ει διαχωρισµό χωρίς 

ροή γονιδίων, ακολουθούµενο α̟ό δευτερογενή ε̟ικοινωνία µε 

α̟ό το διαχωρισµό έως τη δευτερογενή ε̟αφή  
ο ̟ερελθοντικός χρόνος α̟ό τη 

Τ=0.4054 Mya. 
Με βάση τη ∆ιεθνή Ε̟ιτρο̟ή Στρωµατογραφίας (Σχήµα 3), ο διαχωρισµός 
γίνεται στη Βουρδιγάλιο βαθµίδα της Μειόκαινου Ε̟οχής στην Νεογενή 

δευτερογενής ε̟αφή γίνεται στη 
Μέση βαθµίδα της Πλειστόκαινου Ε̟οχής στην Τεταρτογενή Περίοδο, 

. Λε̟τοµέρεια α̟ό το ∆ιεθνή Χρονοστρωµατογραφικό Χάρτη του 2014 ̟ου 



Α̟οτελέσµατα και Συζήτηση 

28 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Σχήµα 4. Η διαµόρφωση του Ελληνικού χώρου τα τελευταία 17 Mya

ε̟ανασχεδιάστηκαν α̟ό την ΟΓΖ µε βάση τους Creutzburg (1963), Dermitzakis and 

Papanikolaou (1981) και Dermitzakis (1990). 

Mya. Τα σχήµατα 

ε̟ανασχεδιάστηκαν α̟ό την ΟΓΖ µε βάση τους Creutzburg (1963), Dermitzakis and 
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Ο Ελληνικός χώρος τις ̟εριόδους ̟ου ̟ροαναφέρθηκαν α̟εικονίζεται σε 
σκαρίφηµα στο Σχήµα 4. Φαίνεται χαρακτηριστικά ότι στη βαθµίδα ̟ου 
έγινε ο διαχωρισµός είχαµε µία ενιαία στεριά στον Αιγειακό χώρο, ενώ η 
δευτερογενής ε̟αφή φαίνεται ότι έγινε στη βαθµίδα του Πλειστόκαινου 
̟ου είχε σχηµατιστεί µεγάλο µέρος της νήσου Κρήτης. 

Προκύ̟τει λοι̟όν ότι οι δύο οµάδες ̟ληθυσµών του είδους S
Κρήτη, ̟ου εµφανίζουν γεωγραφική διαφορο̟οίηση, εµφανίζουν 
διαφορετική δηµογραφική ιστορία η ο̟οία ̟εριλαµβάνει διαχωρισµό ενός 
ενιαίου γενωµικά ̟ληθυσµού σε δύο κλάδους οι ο̟οίοι για µεγάλο 
χρονικό διάστηµα δεν έχουν ούτε αµφίδροµη ούτε µονόδροµη 
µετανάστευση και µετά τη δευτερογενή ε̟αφή ̟ου γίνεται ̟ερί̟ου 19 εκ. 
χρόνια µετά εµφανίζουν αµφίδροµη µετανάστευση έως και σήµερα. 

Αυτές οι δύο οµάδες ̟ληθυσµών, ̟ου ό̟ως φαίνεται α̟ό τη δηµογραφική 
τους ιστορία έχουν διανύσει ως κλάδοι χρονικά τις µεγάλες 
αλλαγές ̟ου έλαβαν χώρα στην Ευρώ̟η,εµφανίζουν διαφορο̟οίηση ως 
̟ρος την ̟ροβλε̟όµενη µελλοντική τους κατανοµή µε βάση τα σενάρια 
κλιµατικής αλλαγής ̟ου ̟ροβλέ̟ονται α̟ό τη ∆ιακυβερνητική Ε̟ιτρο
για την Αλλαγή του Κλίµατος (Intergovernmental Panel on Climate 
Change -IPCC). Στο Σχήµα 5 ̟αρουσιάζεται η ̟ροβλε̟όµενη κατανοµή 
της κάθε οµάδας ̟ληθυσµών µε βάση τα βιοκλιµατικά δεδοµένα και τις 
κλιµατικές ̟ροβολές ̟ου χρησιµο̟οιήθηκαν για το έτος 2050 
το κλιµατικό σενάριο RCP6.0 (Representative Concentration Pathway

 

 

 

 

 

Σχήµα 5. Προβλε̟όµενη µελλοντική κατανοµή των δύο οµάδων ̟ληθυσµών του 

είδους Salvia fruticosaστην Κρήτη µε βάση κλιµατικές ̟ροβολές για το έτος 2050 

σύµφωνα µε το κλιµατικό σενάριο RCP6.0. Τα θερµά χρώµατα 

αυξηµένη ̟ιθανότητα ̟αρουσίας. 

Ο Ελληνικός χώρος τις ̟εριόδους ̟ου ̟ροαναφέρθηκαν α̟εικονίζεται σε 
σκαρίφηµα στο Σχήµα 4. Φαίνεται χαρακτηριστικά ότι στη βαθµίδα ̟ου 
έγινε ο διαχωρισµός είχαµε µία ενιαία στεριά στον Αιγειακό χώρο, ενώ η 

βαθµίδα του Πλειστόκαινου 

S.fruticosaστην 
Κρήτη, ̟ου εµφανίζουν γεωγραφική διαφορο̟οίηση, εµφανίζουν 
διαφορετική δηµογραφική ιστορία η ο̟οία ̟εριλαµβάνει διαχωρισµό ενός 
ενιαίου γενωµικά ̟ληθυσµού σε δύο κλάδους οι ο̟οίοι για µεγάλο 
χρονικό διάστηµα δεν έχουν ούτε αµφίδροµη ούτε µονόδροµη 

ανάστευση και µετά τη δευτερογενή ε̟αφή ̟ου γίνεται ̟ερί̟ου 19 εκ. 
χρόνια µετά εµφανίζουν αµφίδροµη µετανάστευση έως και σήµερα.  

α̟ό τη δηµογραφική 
τις µεγάλες κλιµατικές 

εµφανίζουν διαφορο̟οίηση ως 
̟ρος την ̟ροβλε̟όµενη µελλοντική τους κατανοµή µε βάση τα σενάρια 
κλιµατικής αλλαγής ̟ου ̟ροβλέ̟ονται α̟ό τη ∆ιακυβερνητική Ε̟ιτρο̟ή 

anel on Climate 
Στο Σχήµα 5 ̟αρουσιάζεται η ̟ροβλε̟όµενη κατανοµή 

α βιοκλιµατικά δεδοµένα και τις 
κλιµατικές ̟ροβολές ̟ου χρησιµο̟οιήθηκαν για το έτος 2050 σύµφωνα µε 

Pathway 6.0). 

Προβλε̟όµενη µελλοντική κατανοµή των δύο οµάδων ̟ληθυσµών του 

στην Κρήτη µε βάση κλιµατικές ̟ροβολές για το έτος 2050 

σύµφωνα µε το κλιµατικό σενάριο RCP6.0. Τα θερµά χρώµατα υ̟οδηλώνουν 
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Ό̟ως ̟ροκύ̟τει α̟ό την µελλοντική ̟ροβολή, η δυτική οµάδα 
̟ληθυσµών (cluster 1) σε γενικές γραµµές διατηρεί και σε κά̟οιες 
̟ερι̟τώσεις αυξάνει τις εν δυνάµει ̟εριοχές ̟αρουσίας της, ενώ η 
ανατολική οµάδα ̟ληθυσµών, ̟ου θα µ̟ορούσε ίσως µε ακρίβεια να 
α̟οδοθεί ως κεντρο ανατολική οµάδα (cluster 2),συρρικνώνεται.   

Αυτό ̟ου µ̟ορεί να υ̟οτεθεί µε βάση αυτά τα α̟οτελέσµατα είναι το ότι, 
δεν α̟οκλείεται η δηµογραφική ιστορία των δύο κλάδων να σχετίζεται και 
µε τη διαφορο̟οίηση ̟ου ̟αρουσιάζουν οι δύο κλάδοι ως ̟ρος την 
µελλοντική ̟ροβολή µε βάση συγκεκριµένο σενάριο αλλαγής του 
κλίµατος. ∆εν ̟ρέ̟ει να διαφύγει της ̟ροσοχής ότι η µελλοντική ̟ροβολή 
δεν ̟ροέκυψε µε βάση τα γενωµικά δεδοµένα, αλλά µόνο µε την 
αξιο̟οίηση των βιοκλιµατικών ̟αραµέτρων ̟ου σχετίζονται σε ̟ρώτη 
φάση µε την υ̟άροχυσα διανοµή των ̟ληθυσµών. Η αντιστοίχιση αυτή 
γεννά ̟ροσδοκίες για την µελλοντική διερεύνηση της σχέσης µεταξύ της 
δηµογραφικής ιστορίας ενός είδους ̟ου βασίζεται σε γενωµικά δεδοµένα 
µε τις α̟οκρίσεις του είδους σε ̟ιθανές µελλοντικές αλλαγές του κλίµατος, 
καθώς και στην εξεύρεση ̟ολυµορφισµών ̟ου ̟ιθανότατα σχετίζονται µε 
αυτές τις α̟οκρίσεις. 

Αν υ̟οτεθεί ότι στην ̟ερί̟τωση του S.fruticosaη διαφορετική α̟όκριση 
στην µελλοντική κλιµατική αλλαγή σχετίζεται µε συγκεκριµένους 
̟ολυµορφισµούς, ̟ροκύ̟τει ότι ̟αρά τη δευτερογενή ε̟αφή των δύο 
κλάδων ̟ου ανέδειξε η δηµογραφική ιστορία και τη συµµετρική 
µετανάστευση ̟ου ξεκίνησε στο Πλειστόκαινο,σε γενωµικό ε̟ί̟εδο δεν 
έχουν αρθεί οι διαφορο̟οιήσεις στους συγκεκριµένους  ̟ολυµορφισµούς 
̟ου ̟ιθανότατα συσσωρεύτηκαν την µακρά ̟ερίοδο του διαχωρισµού. 
Αυτό ενισχύει τις ̟ροαναφερθείσες ̟ροσδοκίες για την εξεύρεση 
̟ολυµορφισµών ̟ου ̟ιθανότατα σχετίζονται µε την αλλαγή του κλίµατος. 

Τα α̟οτελέσµατα της ̟αρούσας µελέτης όσον αφορά τους χρόνους 
διαχωρισµού και δευτερογενούς ε̟αφής φαίνεται να είναι συµβατά µε το 
γενικό σχήµα ̟ου ̟εριγράφει τη διαφορο̟οίηση του γένους Salvias.l., 
̟αρ’ όλο ̟ου στην ανάδειξη του εν λόγω σχήµατος oαριθµός των ειδών του 
γένους ̟ου εξετάστηκαν ήταν ̟εριορισµένος και δεν συµ̟εριελαµβανόταν 
το είδος S.fruticosa. Συγκεκριµένα σύµφωνα µε τους Drew & Sytsma (2012) 
η υ̟ο-οικογένεια Napetoideae διαχωρίστηκε στα 57 Mya στα όρια 
Παλαιόκαινου-Ηώκαινου ενώ όλες οι υ̟ο-φυλές των Nepetoideae 



Α̟οτελέσµατα και Συζήτηση 

31 

 

εµφανίζεται ότι ̟ροέκυψαν 34 Mya,κάτι ̟ου είναι συµβατό µε το χρόνο 
διαχωριµού των δύο κλάδων της ̟αρoύσας µελέτης. Νεώτερη εκτίµηση 
̟ροσδιορίζει το χρόνο διαχωρισµού της υ̟ο-οικογένειας Napetoideae 
ακόµη ̟αλαιότερα και συγκεκριµένα στα 63.4 Mya (Liκαι συν. 2017). 
Ε̟ίσης, ο ̟ιο ̟ρόσφατος κοινός ̟ρόγονος (most recent common ancestor- 
MRCA) του γένους Salvias.l. εκτιµάται ότι υ̟ήρξε στο Ύστερο Ηώκαινο (34 
Mya) έως το Μέσο Ολιγόκαινο (26 Mya) και εµφανίζεται ̟αλαιότερος του 
̟ιο ̟ρόσφατου κοινού ̟ρόγονου του γένους Salvias.s. (CladeI) στο ο̟οίο 
ανήκει και το Salvia fruticosα ο ο̟οίος διαφορο̟οιήθηκε µεταξύ του Μέσου 
και Ύστερου Μειόκαινου (15-6 Mya). Εδώ εµφανίζεται µια µικρή 
ασυµφωνία/α̟όκλιση η ο̟οία ό̟ως χρηζει ̟αρα̟έρα διερεύνησης σε 
µελλοντικές µελέτες, δεδοµένου ότι τα α̟οτελέσµατα της ̟αρούσας µελέτης 
εµφανίζουν διαχωρισµό των δύο κλάδων στα 19 Mya και το είδος 
S.fruticosa ό̟ως αναφέρθηκε ̟αρα̟άνω δεν συµ̟εριλαµβανόταν στην 
εργασία των Drew & Sytsma (2012). 

Μία σχετικά ̟ρόσφατη µελέτη σχολιάζει τη δηµογραφική ιστορία του 
είδους Salvia officinalis (Rešetnik και συν. 2016) αλλά δεν µας δίνει 
συγκρίσιµα α̟οτελέσµατα δεδοµένου ότι χρησιµο̟οιήθηκαν διαφορετικά 
δεδοµένα. Στην ̟ερί̟τωση αυτή χρησιµο̟οιήθηκαν µικροδορυφορικοί 
τό̟οι, ενώ στην ̟αρούσα µελέτη χρησιµο̟οιήθηκαν ως γενωµικά 
δεδοµένα οι µονονουκλεοτιδικοί ̟ολυµορφισµοί ̟ου αναδείχθηκαν α̟ό 
DArT µικροσυστοιχίες και ε̟ι̟λέον έχει χρησιµο̟οιηθεί διαφορετική 
µεθοδολογία δηµογραφικής ανάλυσης. Αξίζει όµως να σχολιαστεί ότι και 
στο είδος Salvia officinalis η α̟οµόνωση λόγω α̟όστασης αναδείχθηκε το 
κυρίαρχο µοντέλο γενετικής διαφορο̟οίησης στον χώρο καθώς και το ότι 
το είδος Salvia officinalis ε̟ιβίωσε σε καταφύγια ̟ου ̟αρουσιάζουν 
ταυτόχρονο διαχωρισµό σε τρείς γενετικές οµάδες. Αναγνωρίζοντας όµως 
το γεγονός ότι τα δεδοµένα µικροδορυφορικών δεν είναι κατάλληλα για 
την εκτίµηση των χρόνων α̟όκλισης και της α̟όλυτης χρονολόγησης, 
ήταν δύσκολο να εκτιµηθεί χρονικά η χωρική α̟όκλιση του S. officinalis 
στην συγκεκριµένη εργασία. Σε λίγο ̟ρογενέστερη όµως εργασία ̟ου 
δηµοσιεύθηκε (Stojanović και συν. 2015) ̟ροτάθηκε ότι η διαφορο̟οίηση 
της γενετικής δεξαµενής του είδους Salvia officinalis εκτιµάται κά̟ου στο 
Πλειόκαινο. 

Τα ̟αρα̟άνω δεδοµένα για το είδος Salviao fficinalis έχουν ιδιαίτερο 
ενδιαφέρον συγκριτικά µε το είδος S.fruticosa διότι µεταξύ τους τα δύο είδη 
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υβριδίζουν (Radosavljević και συν. 2015) και τίθενται νέα ερωτήµατα 
κυρίως ως ̟ρος το κατά ̟όσο η δηµογραφική ιστορία των δύο ειδών 
βασισµένη σε γενωµικά δεδοµένα µ̟ορεί να ερµηνεύσει διεργασίες ̟ου 
σχετίζονται µε τον υβριδισµό των δύο ειδών. 

4. Συµ̟εράσµατα 

Η γενωµική διαφορο̟οίηση των ̟ληθυσµών του είδους Salvia fruticosa 
στην Κρήτη ̟ου δεν έχει ̟ροσαρµοστικό χαρακτήρα φαίνεται να 
σχετίζεται µε τη δηµογραφική ιστορία των ̟ληθυσµών. Ε̟ίσης, αυτή η 
διαφορο̟οίηση, ̟αρά τον µη ̟ροσαρµοστικό χαρακτήρα, σχετίζεται µε τις 
̟ροβλε̟όµενες α̟οκρίσεις των ̟ληθυσµών σε σενάρια αλλαγής κλίµατος 
κάτι ̟ου δηµιουργεί ̟ροσδοκίες α) για την µελλοντική διερεύνηση του 
ρόλου ̟ου µ̟ορεί να έχουν οι δηµογραφικές ιστορίες των ̟ληθυσµών στην 
α̟όκριση στην κλιµατική αλλάγη και β) για την εξεύρεση συγκεκριµένων 
̟ολυµορφισµών ̟ου ̟ιθανότατα εµ̟λέκονται στις α̟οκρίσεις των ειδών 
στην κλιµατική αλλαγή.   

Σηµείωση: Τα ̟αρα̟άνω συµ̟εράσµατα ̟ροτείνεται να χρησιµο̟οιηθούν µε 

ε̟ιφύλαξη διότι ενδέχεται να τρο̟ο̟οιηθούν ριζικά σε µεταγενέστερη δηµοσίευση. 

∆εν α̟οτελούν τελικά συµ̟εράσµατα δεδοµένου του ότι δεν έγινε έλεγχος 

ορθότητας, λόγω χρονικού ̟εριορισµού ̟ου υ̟ήρχε στην υλο̟οίηση της ̟αρούσας 

διατριβής. Η διαθέσιµη υ̟ολογιστική δύναµη του εργαστηρίου σε συνδυασµό µε το 

χρόνο ̟ου α̟αιτεί το τρέξιµο των ̟αρα̟άνω µοντέλων δεν καθιστούσε κάτι τέτοιο 

εφικτό στα διαθέσιµα χρονικά όρια. 
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