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Figure 2. Phylogenetic 

estimate of the freshwater 

crayfishes based on a 

subset of data from Stern et 

al. (2017). Family clades of 

freshwater crayfish are 

shown in distinct colors with 

lobster outgroups shown in 

black. 

https://doi.org/10.1093/jcbiol/rux070


Filogenija (grč. phylon i phyle – vrsta, rod, podrijetlo, srodstvo, genesis- nastajanje, 
postanak, rođenje) je znanstvena disciplina koje se bavi proučavanjem evolucijske 
(razvojne) povezanosti pojedinih skupina (taksa), koristeći se pri tome morfološkim, 
anatomskim, embriološkim, fiziološkim, genetskim, molekularnim, fosilnim i 
geografskim homologijama. Krajnji cilj filogenetskih istraživanja jest rekonstrukcija 
rodoslovnog stabla nekog organizma (filogram).  

Filogeografija je znanstvena disciplina koja uz pomoć filogenetskih metoda nastoji 
rekonstruirati povijesne promjene rasprostranjenosti vrsta na Zemlji. 

Populacijska genetika je grana genetike koja proučava nasljedne pojave i procese na 
razini reprodukcijski povezanih grupa organizama – populacija. Istražuje moguće 
odnose u genetičkoj strukturi populacije, faktorima održavanja i narušavanja njene 
ravnoteže, dinamiku i prirodu tih promjena. Ukratko, to je disciplina koja proučava 
genetičku raznolikost jedinki u populaciji.  

Modeli distribucije vrsta ( eng. SDM), ili modeli okolišnih (ili ekoloških) niša (eng. 
ENM), ili modeli staništa, ili predikcijski modeli distribucije u okolišu  - koriste 
računalne algoritme kako bi predvidjeli distribuciju vrste u geografskom prostoru 
koristeći okolišne podatke (i distribuciju vrste) 



Kladogram – dijagram evolucijskog odnosa potomci–predak (nema info. o evolucijskoj udaljenosti)   

Filogram – daje informaciju o evolucijskim udaljenostima (na to ukazuje duljina grana) 



x 

y 

z 
Korijen - 
predstavlja  
ancestralnu 
liniju 

Čvor (node) – 
mjesto 
neposrednog 
zajedničkog pretka 

Grana - klada 

Takson – krajnji potomci – 
sestrinski taksoni  (x i y) dijele 
neposrednog zajedničkog pretka 

Haplotipovi (molekularna 
filogenija) - jedinstvena 
kombinacija genetičkih biljega 
prisutna u uzorku 
  



Filogenija, filogeografija i populacijska genetika & budućnost  



Molekularna filogenija 

izolacija 
DNA 

molekularna 

filogenija 

MJ, 

TCS 

ML, MP, BA 

PCR: 

 umnažanje 

fragmenata mtDNA 

(COI , 16S rRNA)  
i nuDNA (ITS2) 

sekvenciranje 

haplotipska 

mreža 

filogenetsko 

stablo 

BEAST 

ABGD, GMYC, 

bPTP, mPTP 

metode 

razgraničenja 

vrsta 

procjena 

vremena 

odvajanja 



Populacijska genetika Materijali i 

metode 

izolacija 
DNA 

populacijska 

genetika 

PCR: 

 umnažanje 

mikrosatelitnih 
lokusa 

genotipizacija 

genetska 
raznolikost 

NA – prosječan broj alela 

AR – alelno bogatstvo 

APR – broj privatnih alela 

HE – očekivana heterozigotnost 

HO – uočena heterozigotnost 

FIS – k. parenja u srodstvu 

PHW – vjerojatnost odstupanja od 

         Hardy-Weinberg ravnoteže 

FST 

AMOVA 

PCoA 

DAPC 

STRUCTURE  

genetska 
struktura 



Modeli povoljnosti staništa 
Materijali i 

metode 

  
Podaci o 

rasprostranjenosti 

  
Okolišne 

varijable 

Npr. potočni rak: 124 

lokaliteta  

+ 

Varijabla  Opis varijable ( jedinica) 

bio2 
Srednji dnevni raspon 
temperatura (°C) 

bio4 
Sezonska temperatura 
(SD ×100) 

bio5 

Maksimalna 

temperatura najtoplijeg 
mjeseca (°C) 

bio14 

Oborine mjeseca s 

najmanje padalina 

(mm) 

bio15 
Sezonska količina 

oborina (CV) 

bio18 

Količina oborina u 

najtoplijem kvartalu 

(mm) 

bio19 

Količina oborina u 

najhladnijem kvartalu 

(mm) 

alt Nadmorska visina (m) 

slope 
Nagib izveden iz 

nadmorske visine (%) 

  

Modeliranje  

trenutne 

rasprostranjenosti  

  

metode modeliranja 

RF, GBM, Maxent 

  

4 opća klimatska modela (GCMs) 

CCSM4, MIROC5, MPI-ESM-LR, 

HadGEM2-CC 

  

2 scenarija emisije stakleničkih 

plinova za razdoblje 2070:  

umjereni scenarij RCP 4.5 

(+1.8°C)  

visoki scenarij RCP 8.5 (+3.7°C)  

  

Modeliranje  

buduće 

rasprostranjenosti  



Rekonstrukcija filogenetskih odnosa 

nuDNA: ITS2  

mtDNA: COI, 16S  

CSE 

ZV 

BAN 

GK 
ŽPB 

LD 

KOR 

APU 

- Najveća raznolikost u 
Alpinskoj biogeo. regiji 
(dinaridski krš) 

- 7 filogrupa-7 evolucijski 
značajnih jedinica (ESU) 



Morfološka raznolikost populacija potočnog 

raka u Hrvatskoj 

Procjena vremena odvajanja filogrupa 

…složena filogeografska struktura i 

današnja rasprostranjenost 

filogrupa odraz paleoklimatskih i 

paleogeoloških procesa:  

 alpska i dinaridska 

orogeneza  

 proces okršavanja Dinarida 

 pleistocenske izmjene 

glacijala i interglacija  

 postpleistocenska 

rekolonizacija kroz dunavski 

sliv  



 
     
 
 
 

NCD 

Uzdizanje Dinarida 

Panonsko jezero (bočato) (NCD izoliran s juga Dinaridima, sa sjevera brakičnom vodom) 

3-5 Ma intenzivna 
karstifikacija – 
fragemntirana 
paleohidrografija 
(slatkovodni otoci u 
kršu) – alopatrijska 
specijacija 

Formiranje Dunava – pre-
pleistocensko širanje na jug 
(SB) i post-glacijalno širenje na 
sjever (CSE) 

Klobučar et al., 2013 BEAST molecular clock estimate 



Morfološka raznolikost populacija potočnog 

raka u Hrvatskoj 

Metode razgraničavanja potencijalnih vrsta  

• rješavanje taksonomskog statusa 

filogrupa 

 

• molekularne: ABGD, GMYC, bPTP, 

mPTP, TCS 

• nekongruetni rezultati 

• nerealno velik broj 

potencijalnih vrsta 

 

• morfološke: GM, TM, meristika 

• Velika morfološka 

varijabilnost 

• ne postoji determinacijska 

značajka koja bi pomogla 

razlikovanju filogrupa i 

omogućila opis novih vrsta 

 

 
 



Population code N 

No. of polymorphic 

loci Na Nar Npr He Ho Fis 

KOZ 30 6 2.44 1.89 0.44 0.15 0.16 -0.04 

TOL 29 2 1.22 1.09 0.11 0.01 0.02 -0.03 

GLI 30 8 2.56 2.12 0 0.34 0.33 0.02 

REK 29 8 2.22 2.09 0.11 0.36 0.34 0.08 

RJE 30 8 3.00 2.44 0.22 0.44 0.42 0.06 

SKO 30 8 4.00 3.01 0.33 0.50 0.48 0.06 

ARG 30 7 2.00 1.91 0 0.29 0.24 0.17 

BRA 39 8 4.89 3.44 0.56 0.53 0.51 0.05 

PIV 26 5 1.67 1.60 0 0.18 0.21 -0.14 

RAS 25 9 3.89 3.05 0.33 0.46 0.45 0.05 

Često se uspoređuje zabilježeni stupanj heterozigotnosti (Ho) s očekivanim (He) (prema 
Hardy-Weinbergovoj ravnoteži -1 gen, 2 alela A i a (učestalosti p + q = 1) ; Genotipovi:AA   Aa    aa ;    p2   +   2pq  +   

q2 =   1) 

 - ako je Ho manji od He – možemo pripisati srođivanju (inbreeding)/gubitak 
raznolikosti/veći udio homozigota – pozitivne vrijednosti Fis 

 - ako je Ho veća od He – možemo pripisati miješanju dvije prethodno izol. 
 pop./više hetrozigota – negativne vrijednosti Fis 
 

Reported values for intrapopulation measures of genetic variability. N – number of analysed crayfish, Na – mean number of 

alleles per locus, Nar – allelic richness, Npr – mean number of private alleles per locus, He – expected heterozygosity, Ho – 

observed heterozygosity, Fis – Fis estimate across all loci (inbreeding coefficient). Minimum and maximum are shown in red. NA 

– not analysed 

FIS – koeficijent križanja u bliskom srodstvu - pozitivan ako u populaciji postoji manje 
heterozigota, a negativan ako se radi o velikom udjelu heterozigota 



Pop. Abb. ESU Abb. N P NA AR APR uHE HO FIS PHWE 

Brućina BRU BAN 31 1.00 4.75 3.62 1 (0.40) 0.551 0.473 0.144 ns 

Maja MAJ BAN 30 1.00 4.13 3.19 1 (1.12) 0.456 0.313 0.317* * 

    BAN average 1.00 4.44 3.41 1 (0.76) 0.504 0.393 0.231   

Bliznec BLI CSE 29 1.00 4.13 3.48 5 (2.72) 0.524 0.431 0.180* ns 

Jarak JAS CSE 21 1.00 3.88 2.90 3 (1.12) 0.362 0.351 0.032 ns 

Okićnica OKI CSE 32 1.00 5.00 3.84 5 (2.88) 0.543 0.440 0.193* * 

Dolje DOLJ CSE 31 1.00 4.50 3.86 2 (2.08) 0.595 0.465 0.221* * 

    CSE average   1.00 4.38 3.52 4 (2.24) 0.506 0.422 0.157   

Delnički DEL GK 29 0.75 2.75 2.50 0 (0.64) 0.393 0.349 0.113 * 

V. Vode VEL GK 31 0.88 3.13 2.49 0 (0.24) 0.344 0.363 -0.055 ns 

    GK average   0.81 2.94 2.49 0 (0.44) 0.369 0.356 0.029   

Žrvnica ŽRN KOR average 11 0.88 3.88 3.79 3 (2.80) 0.585 0.455 0.232* ns 

Krasulja KRA LD 30 0.88 3.13 2.72 0 (0.64) 0.454 0.434 0.045 ns 

Orašnica ORA LD 33 0.88 3.25 2.53 0 (0.80) 0.307 0.227 0.262* * 

Prijeboj PRI LD 24 1.00 3.50 3.11 0 (0.08) 0.532 0.485 0.090 * 

    LD average   0.92 3.29 2.79 0 (0.51) 0.431 0.382 0.132   

Zeleni Vir ZV ZV average 29 
1.00 

4.50 3.89 

10 

(8.00) 0.584 0.402 0.316* 
* 

Jarak JAR ŽPB 10 0.75 2.38 2.32 0 (0.08) 0.307 0.325 -0.061 ns 

Sartuk SAR ŽPB 27 0.88 2.88 2.60 1 (1.52) 0.457 0.315 0.315* * 

Sopotski SOP ŽPB 24 0.75 2.63 2.18 2 (0.88) 0.262 0.058 0.782* * 

    ŽPB average   0.79 2.63 2.37 1 (0.83) 0.342 0.233 0.345   

 umjerena genetska 

raznolikost 

ESU 

ESU 

visoka genetska raznolikost 

niska genetska raznolikost 

 visoka vrijednost FIS 

ukazuje na višak 

homozigota u većini 

populacija 

Genetska raznolikost populacija (mikrosateliti) 



Genetska diferencijacija populacija 

                                  

BRU                                 

MAJ 0.078                               

BLI 0.385 0.462                             

JAS 0.452 0.521 0.188                           

OKI 0.339 0.421 0.182 0.249                         

DOLJ 0.372 0.437 0.119 0.133 0.172                       

DEL 0.479 0.520 0.444 0.489 0.446 0.374                     

VEL 0.509 0.554 0.476 0.539 0.485 0.409 0.242                   

ŽRN 0.343 0.393 0.426 0.528 0.377 0.380 0.512 0.551                 

KRA 0.381 0.441 0.496 0.581 0.480 0.463 0.564 0.597 0.404               

ORA 0.359 0.381 0.582 0.666 0.522 0.545 0.645 0.667 0.484 0.452             

PRI 0.316 0.359 0.444 0.539 0.426 0.409 0.501 0.536 0.338 0.107 0.390           

ZV 0.394 0.451 0.395 0.457 0.366 0.340 0.445 0.495 0.374 0.462 0.534 0.411         

JAR 0.478 0.558 0.473 0.573 0.487 0.407 0.591 0.625 0.513 0.565 0.680 0.492 0.388       

SAR 0.441 0.497 0.445 0.523 0.439 0.379 0.525 0.560 0.427 0.487 0.575 0.417 0.352 0.271     

SOP 0.526 0.601 0.531 0.635 0.540 0.473 0.639 0.661 0.564 0.588 0.689 0.518 0.426 0.089 0.326   

  
BRU MAJ BLI JAS OKI DOLJ DEL VEL ŽRN KRA ORA PRI ZV JAR SAR SOP 

                                  

0 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5 0.6 0.7                 

                                  

average FST = 0.463 

 visoka razina diferencijacije između 
populacija  
 
 geografski i genetski izolirane 

populacije 
 smanjeni protok gena 
 niska sposobnost 

rasprostranjivanja 
 

 problem u prilagođavanju klimatskim 
promjenama 
 limitirana mogućnost migriranja 

i pomicanja rasprostranjenosti 
prema klimatski povoljnijim 
staništima - Vrijednosti fiksacijskih indeksa (Fst) – što su 

manje- povezanost kroz parenje; što su 
veće- manja povezanost kroz parenje  



Potencijalna trenutna (2022) i buduća (2070) rasprostranjenost 

2070 (+1.8°C)  2070 (+3.7°C)  

 značajno smanjenje povoljnih staništa zbog klimatskih promjena 

 pomicanje potencijalne buduće rasprostranjenosti prema SZ 



Preklapanje podataka o potencijalnoj trenutnoj i budućoj rasprostranjenosti 

…gubitak 

80% trenutno 

povoljnih staništa 

za potočnog raka 

do 2070 

(+3.7°C) 



Preklapanje potencijalne buduće rasprostranjenosti i genetske raznolikosti 

…44% populacija s 

visokom ili 

jedinstvenom 

genetskom raznolikosti 

smještene u područjima 

koja su predviđena kao 

nepovoljna u 

budućnosti, stoga 

potencijalno  

izgubljena 

… uključujući  

3 evolucijski 

značajne jedinice 



 potencijalni gubitak velikog dijela genetske raznolikosti potočnog raka zbog 

klimatskih promjena 

 populacije s najvećom i jedinstvenom genetskom raznolikosti smještene 

u područjima koja su predviđena kao nepovoljna u budućnosti 

 

 predloženi klimatski refugiji za potočnog raka uz sjeverozapadnu granicu i prema 

staništima na višim nadmorskim visinama  

 nedostupni zbog prirodnih granica širenja 

 programi repopulacije i reintrodukcije 

 prekogranična suradnja u konzervaciji 

 

Potencijalni klimatski refugiji 
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Hrvatska - 3 strane invazivne vrste 

F. limosus (2003) 

P. leniusculus (2008; 2012)  

P. virginalis (2014) 

http://de.wikipedia.org/wiki/Datei:Marmorkrebs_Procambarus_fallax_forma_virginalis.JPG


18-24.4 km/god. 
(najbrže u Europi) 

O. limosus was first recorded in Croatia in 2003 
(Maguire and Klobucar, 2003; Maguire and 
Gottstein-Matocec, 2004) in the Nature Park 
Kopacki rit, where it spread from the 
Hungarian section of the Danube River 

> 2.5 km/god. 

The first record of the signal 
crayfish in Croatia dates from 
2008 (Maguire et al., 2008). Until 
now, signal crayfish records in 
Croatia have been found in the 
Mura River and the  
the Drava River. 







 







Lake Tahoe, Lake Hennessey (Kalifornija) - Finska  

Lake Natoma (Kalifornija) - Švedska 

Austrija – unos iz Kalifornije (Lake Tahoe + Švedske) – pritoke Drave i Mure – Slovenija - Hrvatska  



Filogenetska 

rekonstrukcija – 

pozicija 

hrvatskih 

signalnih rakova 

MtDNA – 16S rRNA  

Korana 

Mura 



Locality Na HE HO FIS FST 
Korana 4.13 0.526 0.496 0.003 0.026 
Mura 6.00 0.577 0.530 0.117 

GB 4.36 0.530 0.622 -0.154   

0.127 PT 3.83 0.572 0.611 -0.056 
FI 4.16 0.529 0.432 0.240 

SW 3.63 0.500 0.507 0.108 

Srednje vrijednosti genetskih parametara  

Na – alelno bogatstvo, HE – očekivana heterozigotnost, HO – uočena heterozigotnost, FIS – koeficijent križanja u bliskom 

srodstvu, FST – fiksacijski indeks; GB – Great Britain, PT – Portugal, FI – Finland, SW- Sweden 

Mikrosateliti 

• Broj Alela (Na) najveći u Muri 

• Uočena heterozigotnost (Ho) nešto manja u Hrvatskoj – Mura veća od Korane (duže 
etablirane populacije, opetovane introdukcije – veća raznolikost),  

 -Niže vrijednosti Ho indicira srođivanje – gubitak raznolikosti i porast homozigota 

 

• Fiksacijski indeks (Fst) – što je manji – veći protok gena (povezanost kroz parenje) – Kod 
nas manji nego u EU – ali populacije geo odvojene – indicira nedavnu povezanost – 
antropogeni utjecaj – možebit uneseni u Koranu iz Mure 



Veličina kliješta – agresivno ponašanje 
– bolje invazivni uspjeh 

- claws are larger compared to signal crayfish from the 
native range, what is one of the features that gives them 
competitive advantage over other species, and could 
explain their invasive success  

Kolbe et al. (2004) showed that substantial 
increases in genetic diversity of invasive 
populations can occur and can be explained 
by multiple introductions, especially when 
source populations are genetically divergent. 
Both interspecific hybridization and 
intraspecific admixture seem to be possible 
stimuli of invasion success in those cases. 



Strane vrste prenosioci patogena Aphanomyces astaci RAČJA KUGA 

- Letalna po nativne vrste 

- Aphanomyces astaci – jedna od 100 najinvazivnijih vrsta na 
svijetu 

P. leniusculus 

F. limosus  



McCarthy and Fitzpatrick, 2017 (Pavić, 2023)  

Što je A. astaci i kud spada? 



A 
B 
C 
D 
E 



Diéguez-Uribeondo et al. (2006)  

Američke vrste imaju stalno 
aktivirani proPO sistem (melanizacija 
patogena) 
 

- Zašto nativni obolijevaju i ugibaju? 

Life cycle of A. astac 
1) secondary zoospore (the infective unit), 
2) encysting zoospore,  
3) crayfish epicuticle,  
4) germinating cyst,  
5) cuticle penetration,  
6a) melanized hyphae (chronic infection in the North-
American crayfish), 
 6b) unmelanized hyphae (acute infection in the native 
European crayfish species or in the immune stressed 
North-American crayfish), 
 6c) melanized spots in the crayfish cuticle as a 
macroscopic sign of an infection of A. astaci,  
7) sporangium of A. astaci,  
8) clusters of primary cysts, 
 9) secondary cyst - form a new zoospore 
10) Non-viable cyst  



Dragičević, 2022 



vrsta A. pallipes  A. torrentium  A.astacus  P. leptodactylus  F. limosus  
P. 

leniusculus  
P. virginalis 

zaraza 
 +  + + + + + - 

Pojavnost Aphanomyces astaci u Hrvatskoj 

Maguire et al., 2016 



vrsta  O. limosus  P. leniusculus  

Br.infic./br.testiranih  
 14 / 24    7 / 26  

% zaraženih  58%  27%  

Nivo zaraze A0(10), A1(1), A2(2), A3(11)  A0(19), A2(4), A3(1), A4(1), A5(1)  

Soj /genotip/haplogrupa ?  B (Ps)  

Prisutnost patogena Aphanomyces astaci u invazivnih vrsta 

P. leniusculus  O. limosus  

Infection level (pathogen concentration) 

A0 – no infection 

A1-A2 – low infection 

> A3 – strong infection 



vrsta A. pallipes  A. torrentium  A.astacus  A. leptodactylus  

Br zaraženih/Br 

tesiranih 
 1 / 1   2 / 5   7 / 9   12 / 52  

% zaraženosti 
100%  40%  77%  23%  

Soj/genotip/hapologr

upa 
A3(1)  A0(3), A3(1), A6(1)  

A0(2), A1(1), A2(1), 

A3(3), A4(1), A6(1)  
A0(40), A1(1), A3(4), A4(7)  

Nivo zaraze  ?  A (As)*  A (As)  B (Ps)  

Prisutnost patogena Aphanomyces astaci u nativnim vrstama 

Zaključak  

• Patogen prisutan i u nativnih 

• Nivo zaraze invazivnih niži (samo 1 jedinka A5 - Ps 

genotip) 

• Nivo zaraze nativnih (ako pozitivan) viši – moguća 

genotipizacija – ako u kontaktu s invazivnim Ps genotip, 

ako ne As genotip (stari europski nepoznatog podrijetla) 

  



Metode detekcije 

Invazivna metoda Neinvazivna metoda 

Foto: Ljubej L. 
Foto: Hudina S. 

Uzimanje brisa kutikule živog raka Žrtvovanje rakova – izrezivanje 
komadića kutikule 

• izolacija DNA 
 
•PCR – utvrđivanje  
 prisutnosti patogena 
 
•qPCR – informacije o  
 intezitetu infekcije (A0-A7) 
 
•genotipizacija 

PRAĆENJE STANJA BOLESTI RAČJE KUGE U NACIONALNOM PARKU PLITVIČKA JEZERA 
Dora Pavić (2018) 



Astacus astacus 

Austropotamobius torrentium  

Metoda testirana na populacijama A. astacus i A. torrentium u NP 
Plitvička jezera 



PCR- test 

• proveden za sve uzorke 
 
• patogen utvrđen kod 9/115 jedinki 
 
• samo na vrsti A. astacus 
 
• usporedba metoda – 7/9 

Oznaka Vrsta Lokacija 
PCR 

B5  A. astacus Burgeti -(B), +(K) 

B9 A. astacus Burgeti + (B) 

B10 A. astacus Burgeti -(B), +(K) 

B21 A. astacus Burgeti +(B) 

B24  A. astacus Burgeti + (B), + (K) 

B37 A. astacus Burgeti +(B) 

B60 A. astacus Burgeti +(B) 

B67 A. astacus Burgeti +(B) 

PŠ1 A. astacus Slap Prštavac +(B) 



qPCR 

Oznaka Vrsta Lokacija PCR qPCR 

B5  A. astacus Burgeti -(B), +(K) A0(B), A3(K) 

B9 A. astacus Burgeti + (B) N.T. 

B10 A. astacus Burgeti -(B), +(K) A1(B), A3(K) 

B21 A. astacus Burgeti +(B) N.T. 

B24  A. astacus Burgeti + (B), + (K) A4(B), A5(K) 

B37 A. astacus Burgeti +(B) N.T. 

B60 A. astacus Burgeti +(B) N.T. 

B67 A. astacus Burgeti +(B) N.T. 

PŠ1 A. astacus Slap Prštavac +(B) N.T. 

• tri para uzorka – određen intezitet infekcije 

PRAĆENJE STANJA BOLESTI RAČJE KUGE U NACIONALNOM PARKU PLITVIČKA JEZERA 
Dora Pavić (2018) 



Genotipizacija 

• analizom dužine mikrosatelitnih 
biljega – određen genotip 
• A4 ili više 
• soj A 

• niska razina virulencije soja A 
• adaptacija imunog sustava 
• dugi boravak soja A 

Populacije zavičajnih rakova  
kronično zaražene, ali vijabilne. 

PRAĆENJE STANJA BOLESTI RAČJE KUGE U NACIONALNOM 
PARKU PLITVIČKA JEZERA 
Dora Pavić (2018) 



- A. astaci  (B ili PsII soj) osjetljiv na porast temperature iznad 22°C 
-  treba testirati ostale sojeve 
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Klimatske promjene i račja kuga 



Interactions of freshwater pathogenic oomycetes and their environment 
 
- Mogućnot prevencije kuge 
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3. invazivna vrsta - Procambarus virginalis 

- Akvaristika 
- Poplave  



Procambarus fallax 

• akvaristika sredina 1990ih Njemačka  
• jedina vrsta za koju se zna da je 
partenogenetska 

Procambarus (fallax f.) virginalis 



Elizabeth Pennisi  
(26 August 2015) Science| DOI: 10.1126/science.aad1673 
 

- researchers show that the Procambarus fallax males can’t fertilize marbled 
crayfish eggs, a hallmark of a species split, and that the clones contain enough 
genetic differences to justify designating them a separate species 

- researchers are now analyzing these so-called epigenetic differences in more 
detail and are proposing this new species be called Procambarus virginalis—
the virgin form of the genus Procambarus 

https://www.nature.com/articles/d41586-018-01624-y 



 Usporedba fekunditeta raznih invazivaca u 
Europi 

Diplomski Marija Cvitanić 

M – mramorni rak, OL – bodljobradi rak, PL – signalni rak, PC – P. clarkii 



…will live happily ever after 





• Filogenija + filogeografija + populacijska genetika + SDM – 
neophodni za izradu konzervacijskih planova za ove 
ugrožene/osjetljive nativne vrste 

Zaključak 

• Hrvatske populacije čuvaju značajnu genetsku raznolikost slatkovodnih 
rakova – rezervoar na europskom nivou 

• Najveća raznolikost potočnog raka – Alpinska biogeografska regija  
 

• Najveća raznolikost riječnog raka – Kontinentalna biogeo. regija 
 

• Najveća raznolikost bjelonogog raka – Mediteranska biogeo. regija 




