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Vanlige arter av hgymole i
norsk flora:

Vanlig hgymole (Rumex longifolius)
Byhgymole (Rumex obtusifolius)

Krushgymole (Rumex crispus)

Genetisk analyse av hgymole: B@%ﬂ

» Forekomst og fordeling av arter i Norge
» Genetisk diversitet av hgymoleartene

* Hybridisering mellom arter?

Progver:

« Valdres, Jaeren, Nordmgre og Troms: 6 lokaliteter/garder
og 5 planter fra hver lokalitet (= 120 planter)

* Buskerud, Nord-Trgndelag, Gudbrandsdalen, Hordaland,
Hedmark, Nordland: 6 lokaliteter/garder og 1 plante
fra hver lokalitet (= 44 planter)

*Totalt 164 planter
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DNA sekvensering av ribosomalt DNA: Biofbrsk

ITS = Internal transcribed sequence
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Resultat fra DNA sekvens analyse av ITS regionen
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AFLP (amplified fragment length polymorphism)

* Reproduserbar

« Gir et bilde av genetisk variasjon basert pa "hele”
artens genom

« Egnet for & studere genetisk variasjon innen en art

« Kan brukes uten noen forhandskunnskap om
genomene
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Byhgymole?

Nordmgre (7), Jeeren (5),
Hordaland (4), Buskerud (1)
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http://linnaeus.nrm.se/flora/
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Principal coordinate (PCO) analysis
Gruppe 1 (117 planter)
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AMOVA (=Analysis of Molecular Variance)

Gruppe 1: Nordmgre og Jeeren Kilde til Prosent
variasjon variasjon

Gruppe 2: Valdres og j j

Gudbrandsdalen Mellom grupper 3.87
Innen 89,97

Gruppe 3: Troms og Nordland

fylker/regioner

Fixation index (Fgr) = 0.03866
>  Stor "gene flow”
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Tidlig etablering (6000 —
3000 ar f. Kr.)

Kryssbestgver

Stor fraproduksjon (4000-
9000 far pr plante)

Konklusjoner gioflrsk

Forekomst og fordeling av Rumex arter

= Ingen av plantene var krushgymole

+ Vanlig hgymole var utbredt i alle de studerte regionene

= Byhgymole var vanligst a finne pa vestlandet

* Rumex confertus funnet i Nordland

Hybridisering

= Metodene vi benyttet gjorde oss ikke i stand til & pavise
hybridisering mellom artene

Genetisk variasjon

« Det stor genetisk diversitet hos norsk vanlig hgymole

» Dette skyldes stor variasjon innen det enkelte fylke/region, og ikke
variasjon mellom de ulike regionene

= Stor ’gene flow”
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Takk for oppmerksomheten!

Hege Saervold Steen
Abdelhameed Elameen
Lars Olav Brandseeter
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