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Balzamininiy (Balsaminaceae) Seimos augaly molekuliniy tyrimy apZvalga

Kristé Stravinskaité, Lina Jociené, Eugenija Kupéinskiené

Vytauto DidZiojo universitetas

Tyrimo tikslas yra apZvelgti balzamininiy Seimos augaly molekulinius tyrimus. Siuolaikiniais molekulinés genetikos metodais nustatyti
filogenetiniai rySiai tarp Balsaminaceae, Tetrameristaceae ir Marcgraviaceae $eimy, kurios apjungiamos j Ericales eile. Pagal ImpDEF1 ir InpDEF2 bei
chloroplasty atpB-rbcL regiony sekas Europos invazinés rasys Impatiens glandulifera ir I. parviflora yra viename klasteryje. Greta sistematinio pobudzio

darby atliekami Impatiens rasiy populiaciniai tyrimai. Daugiausiai démesio susilauké Europos invaziné rasis — .

glandulifera, ypa¢ iSsamiai ji

analizuota naudojant mikrosatelity Zymenis. Sie tyrimai atskleidé, kad I. glandulifera j Europg buvo introdukuota kelis kartus ir plito jvairiais budais:
natiiraliai, samoningai ir nesagmoningai perneS$ant Zmoniy. Vyrauja Vakary Europos invaziniy populiacijy tyrimai. Daugumoje atvejy analizuojama tik
viena Impatiens rasis vienos $alies, Salies srities lygmenyje. Kai kuriais metodais — pagal paprastyjy kartotiniy seky, paprastyjy kartotiniy seky intarpy ir
atsitiktinai pagausintos polimorfinés DNR Zymenis, apzvelgtos Baltijos $aliy populiacijos. Pagausinty fragmenty ilgio polimorfizmo metodu triiksta
iSsamesniy |. parviflora populiacijy tyrimy, kad bty galima palyginti molekuling jvairove tarp invaziniy ir nataraliy arealy.

Balsaminaceae, Impatiens, genetiné jvairové, polimorfizmas, populiacijos, invazija, svetimkrastés risys, apzvalga

Balzamininiy (Balsaminaceae) augaly Seima sudaro
dvi gentys Hydrocera ir Impatiens, o jai priskiriama apie
1000 rasiy (Fischer, 2004). Hydrocera genéiai priskiriama
tik viena rasis — Hydrocera triflora, o Impatiens gentj
sudaro apie 1000 riisiy (Janssens et al., 2006).

Balzamininiy $eimai priklauso vieni i§ graziausiy ir
jvairiausiy augaly, naudojamy medicinoje (Wang et al.,
2009; Shahwar et al., 2010), bitininkystéje bei
dekoratyvinéje sodininkystéje (Impatiens walleriana, 1.
hawkeri, I. balsamina, I. auricoma, I. namchabarwensis, I.
niamniamensis, I. sodenii). Siuo metu vienos invazyviausiy
Europos augaly rasiy — bitineé (I. glandulifera) ir
smulkiaziedé (1. parviflora) sprigés buvo jveztos i§ Azijos j
Europa kaip iSvaizdiis dekoratyviniai augalai.

Kaip ir kity dviskil¢iy eiliy, taip ir Ericales eilés
sistematika pastaruoju metu analizuojama, molekuliniais
metodais. Pagal Balsaminaceae S$eimos filogenetinius
ry$ius su kitomis Seimomis jrodyta, kad Balsaminaceae
Seima priklauso Ericales eilei (Morton et al., 1997; Soltis
et al., 2000; Albach et al., 2001; Bremer et al., 2002;
Geuten et al., 2004), o ne Geraniales eilei kaip manyta
anksciau (Cronquist, 1981).

Molekuliniais metodais Kklasifikuojant Ericales eilés
Seimas, | vieng klasterj pateko Balsaminaceae,
Tetrameristaceae ir Marcgraviaceae Seimos.
Balsaminaceae sistematiné padétis apibiidinama skirtingai.
Pagal chloroplasty atpB, ndhF ir rbcL geny seky
(Anderberg, Zhang, 2002) ir branduolio 26s rDNA regiono
sekas (Schonenberger et al. 2005) Tetrameristaceae bei
Balsaminaceae sudaro bendra grupg, 0 Marcgraviaceae
Seima atsiskiria | kita Saka, o pagal Bajeso metods
giminingiausios Siame klasteryje yra Balsaminaceae ir
Marcgraviaceae Seimos (Geuten et al., 2004).

Vienas i§ pirmyjy Impatiens genties filogenetinis
tyrimas remiantis 25 Impatiens r@Siy chloroplasty DNR
rbcL ir trnLF regiony sekomis parodé, kad Impatiens rasys
susiskirsto | du Kklasterius: vieng i§ jy sudaro visos
Himalajy Impatiens rasys, o kitg rasys paplitusios jvairiose
pasaulio Salyse (Fujihashi et al., 2002). Impatiens
filogenetiniai tyrimai buvo tesiami naudojant branduolio
ribosominés DNR ITS (Yuan et al., 2004) ir chloroplasty
atpB-rbcL regiony sekas (Janssens et al., 2006). Pagal
chloroplasty atpB-rbcL bei branduolio ImpDEF1 ir
ImpDEF2 regiony sekas, didzioji dalis S$iuo metu

egzistuojanéiy Impatiens rasiy yra kilusios i§ Azijos
(Janssens et al., 2009). Naudojant molekulinius metodus
nustatyta naujy Impatiens rasiy, tokiy kaip |
msisimwanensis, I. wilksiana, 1. issembei bei I. nzabiana
sistematiné padétis (Janssens et al., 2011). Pastaruoju metu
remiantis trijy regiony (branduolio ribosomy ITS bei
plastidZiy atpB-rbcL ir trnL-F) sekoskaita ir morfologiniais
ziedy, Ziedadulkiy pozymiais, iStirta 150 Impatiens rasiy i$
visy filogenetinio Balsaminaceae medzio klasteriy (Yu et
al., 2015). Impatiens gentis padalinta j du pogencius:
Clavicarpa ir Impatiens, pastarasis toliau padalintas j
septynias dalis.

Bajeso metodu analizuotos 59 rasys pagal branduolio
ImpDEFT1 ir ImpDEF2 bei chloroplasty atpB-rbcL regiony
sekas, susiskirsto j 15 klasteriy (Janssens et al., 2007). 1.
glandulifera ir 1. parviflora pagal gimininguma yra
viename Kklasteryje. I. parviflora giminingiausia su |I.
balfourii rasimi — jos sudaro seserine grupe. . glandulifera
sesering grupe sudaro su l. chungtienensis. ImpDEF1 ir
ImpDEF2 regionuose 4 ir 5 introny ilgis baziy poromis yra
variabilis ir juose aptinkama didesné jvairové nei
chloroplasty atpB-rbcL regione. Vertinant $iy geny regiony
sekas kartu, filogentiniai rySiai nustatyti tiksliau.
Analizuojant 62 Impatiens rasiy ImpDEF1 ir ImpDEF2
sekas, taip pat, nustatyta, kad I. glandulifera giminigiausia
su I. chungtienensis (Janssens et al., 2008).

Tiriant 69 Impatiens rasis pagal chloroplasty atpB-
rbcL ir branduolio ImpDEF1 ir ImpDEF2 regiony seky
analiz¢ nustatyta, kad . glandulifera ir I. parviflora yra
viename klasteryje, o I. noli-tangere — kitame (Lens et al.,
2012). I. parviflora sudaro sesering grup¢ su dar viena
maziau Europoje i$plitusia invazine rasimi — |. balfourii.
Pagal introny skai¢iy difl ir dif2 genuose (Volkmar et al.,
2014) 1. glandulifera ir 1. parviflora yra giminingiausios.
Jungtiné difl ir dif2 geny bei chloroplasty atpB-rbcL
regiono analizé atskleidé, kad . glandulifera ir 1.
rectangular yra giminigiausios, o I. parviflora sudaro
atskira Klasterio Saka.

Greta sistematinio pobtdzio molekuliniy darby
atlickami jvairiy Impatiens rasiy populiaciniai tyrimai.
Labai didelio démesio susilauké kai kuriy Impatiens risiy
invazyvumo Europoje, Siaurés Amerikoje problema.

Daugiausiai sprigiy genties genetiniy tyrimy atlikta
batent su Europoje invazine rasimi — bitine sprige (I.

195



ISSN 1822-1823 Zmogaus ir gamtos sauga 2016, ASU

glandulifera). Sios riidies genetinés jvairovés analizé
Europos mokslininky jvertinta Siais molekuliniais
metodais: paprastyjy kartotiniy seky (PKS; angl. SSR;
Provan et al., 2007; Walker et al., 2009; Love et al., 2013;
Nagy, Korpelainen, 2014; Hagenblad et al.,, 2015),
atsitiktinai pagausintos polimorfinés DNR (APPD; angl.
RAPD; Zybartaité et al., 2011; Kupcinskiene et al., 2015),
paprastyjy Kkartotiniy seky intarpy (PKSI; angl. ISSR)
metodais (Kupcinskiene et al., 2015) bei atliekant ITS
regiono sekoskaita (Nagy, Korpelainen, 2014).

Provan ir kt. (2007) sukoré 8 S$iai rasiai specifinius
branduolio PKS Zymenys ir iStyré bitinés sprigés
populiacijas i§ dviejy Airijos upiy baseiny. Visuose PKS
lokusuose autoriai nustaté polimorfinius fragmentus,
nustatytas aleliy skaiCius svyravo nuo 2 iki 5. Stebimas
hetrozigotiskumas (Hp) svyravo nuo 0,0500 iki 0,7500, o
tikétinas herozigotiSkumas (Hg) svyravo 0,1449-0,7692
ribose. Nustatyta genetiné jvairové buvo nedidelé, tadiau
autoriy sukurti Zymenys pakankamai gerai atskleidzia
polimorfizmo lygi ir leidzia nustatyti bitinés sprigés
populiacijy geneting jvairove.

Anglijoje buvo sukurti trys rasiai specifiniai Zymenys
ir taikant juos iStirta bitinés sprigés genetiné jvairové
(Walker et al., 2009). Tyrimas atliktas su 13 Sios rasies
populiacijy, kurios buvo surinktos trijy upiy baseinuose
Siaurés Ryty Anglijoje. Palyging rodikliy Fsr ir Qgr
reikSmes tarp populiacijy ir nustaté, kad egzistuoja
patikimi  genetiniai skirtumai tarp bitinés sprigés
populiacijy upiy baseinuose. Tyrimo metu nustatytas
vidutinis aleliy skai¢ius populiacijy lokusuose buvo 4,7,
rodantis didel¢ pirming jkiir¢jo populiacija.

Panaudojant 8 APPD Zymenis buvo jvertinta 20 bitinés
sprigés Lietuvos populiacijy genetiné jvairové (Zybartaite et
al., 2011). Polimorfizmas tarp Lietuvos bitinés sprigés
populiacijy buvo 40-56 %. Genetiniai atstumai tarp
populiacijy svyravo intervale 0,088-0,259. Reik§mingy
koreliacijy tarp genetiniy atstumy ir geografinés populiacijy
padéties nebuvo nustatyta. Atlikta APPD analizé atskleidé,
kad bitiné sprigé Lietuvoje plito jvairiais biidais: natiiraliai,
samoningai ir nesgmoningai pernesant Zzmoniy.

PKS metodu buvo istirta Didziosios Britanijos dviejy
upiy baseiny 19 bitinés spigés populiacijy (Love et al.,
2013). Tyrimui buvo panaudoti jy paciy (Provan et al.,
2007) ir kity autoriy (Walker et al., 2009) sukurti PKS
zymenys. Nustatytas vidutinis tikétinas heterozigotiskumas
visuose lokusuose svyravo nuo 0,118 iki 0,408 Western
Cleddau wupés baseine ir nuo 0,194 iki 0,328
Tempo/Colebrooke upés baseine. Bajeso analizé atskleidé,
kad Western Cleddau populiacijas galima suskirstyti i 4
genetines grupes, o Tempo/Colebrooke —j 3.

Nattraliai augancios (Indijos ir Pakistano) bei
invazinés (Kanados, Suomijos ir Didziosios Britanijos)
bitinés sprigés populiacijos buvo jvertintos panaudojant 10
PKS zZymeny bei ITS regiono sekoskaita (Nagy,
Korpelainen, 2014). Vidutinis aleliy skai¢ius natiiraliose
populiacijose buvo 8,8, o invazinése — 8,5. Didesnis
vidutinis stebimas heterozigotiSkumas buvo nattraliy
populiacijy (0,738) lyginant su invaziniy populiacijy
(0,477). Inbrydingo koeficientai buvo auksti abiejose —
natiiraliose ir invazinése populiacijose, svyravo ribose nuo
0,201 iki 0,726. Bitinés sprigés inbrydingo koeficientai
buvo auksti abiejy — nataraliy ir invaziniy regiony (0,201-

0,726) Bajeso metodu atlikta analizé parodé, kad vietinés
populiacijos i$ Indijos ir Pakistano sudaré bendra klasterj,
0 invazinés Kanados ir DidZiosios Britanijos populiacijos
buvo panasios. Viena i§ keturiy Suomijos populiacijy buvo
panasi | Kanados ir Didziosios Britanijos populiacijas, 0
kity populiacijy genetiné jvairové skyrési. ITS regiono
sekoskaitos  duomenimis  Pakistano individy dvi
polimorfines DNR vietos nebuvo aptiktos Indijos
individuose, bet rastos kai kuriuose Kanados, Suomijos ir
Didziosios Britanijos individuose.

Lyginant Lietuvos bitinés sprigés populiacijy jvairove,
kuri buvo jvertinta APPD metodu (Zybartaite et al., 2011) su
PKS metodu nustatyta jvairove (Hagenblad et al., 2015),
didesné bitinés sprigés genetiné (Europos ir Indijos
populiacijos) jvairové nustatyta pagal 9 PKS Zymenis
(Provan et al., 2007; Walker et al., 2009). Invaziniy I.
glandulifera populiacijy genetiné jvairové buvo mazesné nei
vietiniy Sios riiSies populiacijy ir salyginai maza genetiné
jvairové yra galima, netgi jei augalas buvo introdukuotas
kelis kartus. Padaryta iSvada, kad fenotipinis plastiSkumas
gali palengvinti bitinés sprigés plitima Europoje.

Genetinés jvairovés tyrimy su kita invazine Europoje
risimi — smulkiaziede sprige (l. parviflora) atlikta Zenkliai
maziau ir labai nedidelés apimties tick populiacijy skaiciaus,
tiek ir geografiniu pozidriu. Panaudojant 10 APPD Zymeny
buvo istirta 21 Lietuvos smulkiaziedés sprigés populiacija
(Kupcinskiene et al., 2013). Visose |I. parviflora
populiacijose nustatyti polimorfiniai DNR fragmentai sudaré
21-27 %. Nustatyta, kad plintant svetimkrastéms rasims gali
atsirasti genetinés jvairovés poky¢iai.

Smulkiaziedei sprigei néra sukurty riiSiai specifiniy
DNR pradmeny, taciau ankstesni Balzamininiy $eimos
sistematikos tyrimai (Yuan et al. 2004; Janssens et al.,
2009), atskleidé, kad I. parviflora ir I. glandulifera yra labai
giminingos rasys. SmulkiaZziedés sprigés populiacijy
molekulinés jvairovés nustatymui (Kupcinskiene et al.,
2013) pasirinkti bitinei sprigei skirti PKS Zymenys (Provan
et al., 2007). Dvidesimt vienos Lietuvos I. parviflora
populiacijos genetiné jvairové pagal 6 PKS Zymenis buvo
nedidelé: 315 istirty individy buvo monomorfiniai ir
homozitotiniai 4 lokusuose, o heterozigotiniai tik 1 lokuse.
Pagal APPD analizg, polimorfiniy DNR lokusy kiekis
populiacijoje svyravo 7-39 % ribose, genetiné diferenciacija
tarp populiacijy buvo 0,790. APPD analiz¢ parodé, kad rasis
i Lietuva jverta keleta karty. Sis smulkiaziedés spriges
tyrimas APPD ir PKS metodais atskleidé, kad invazijos
procesas yra susijes su genetine struktiira.

Lenkijos dviejy smulkiaZiedés sprigés populiacijy
genetiné jvairové buvo labai maza pagal pagausinty
fragmenty  ilgio  polimorfizmo  (AFLP)  Zymenis
(Komosinska et al., 2006). Tik $eSi procentai visy gauty
DNR fragmenty buvo polimorfiniai, o genetinés jvairovés
molekuliné analizé¢ (AMOVA) ir principiniy koordinaciy
analizé¢ (PCoOA) neparodé patikimy skirtumy tarp
populiacijy.

Truksta iSsamesniy smulkiaziedés sprigés genetinés
jvairovés tyrimy AFLP metodu. Kitoms invazinéms
rasims, tokioms kaip Hypochaeris radicata (Ortiz et al.,
2008), Senecio inaequidens (Lachmuth et al., 2010),
Ceratocapnos claviculata (Voss et al., 2012) tirti Sis
metodas yra paciai taikomas. Kaip jau buvo minéta, néra
sukurty smulkiaziedei sprigei specifiniy PKS Zymeny.
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Tokiy zymeny sukiirimas leisty tiksliau jvertinti §ios rusies
geneting jvairove.

Daugumoje Impatiens genties tyrimy analizuojama tik
viena riiSis vienos Salies lygmenyje, taciau yra tyrimy,
kuriuose analizuojamos kelios $ios genties rasys jvairiose
Salyse (Kupcinskiene at al., 2015) arba vienos risies keliy
Saliy populiacijos (Hatcher et al., 2004; Nagy,
Korpelainen, 2014, Hagenblad et al., 2015).

Naudojant dviejy rtsiy dominantinius Zymenis (8 —
APPD, ir 5 — PKSI) jvertinta 3 sprigiy rasiy i$ dviejy Saliy
genetiné jvairové (Kupcinskiene et al., 2015). Buvo istirtos
natiiraliai auganéios — paprastosios spriges (l. noli-tangere)
bei dviejy invaziniy raSiy — smulkiaziedés sprigés (l.
parviflora), bitinés sprigés (I. glandulifera) populiacijos:
kievienos rtsies po 8 populiacijas (po 4 Lietuvos ir po 4
Cekijos), i3 viso analizuoti 355 individai. Nepriklausomai
nuo Salies ar augimo vietos, rusies lygmenyje didziausias
polimorfizmas pagal APPD zymenis nustatytas bitinés
sprigés populiacijy (35,2 %), pagal PKSI Zymenis —
paprastosios sprigés populiacijy (48 %). Populiacijy ir
individy dendrogramose kievienos risSies populiacijos
sudaré atskirus lietuviskus ir cCekiSkus klasterius.
Didziausia genetiné jvairové tarp Saliy, pagal PKSI
zymenis, buvo . parviflora (49,7 %), Siek tieck mazesné I.
glandulifera (45,6 %), o maziausia |. noli-tangere (7,3 %)
populiacijose. Abiejy zZymeny duomenimis, kiekvienai
sprigiy rii§iai nustatyta reikSminga koreliacija tarp
populiacijy geografiniy ir genetiniy atstumy. Tyrimas
atskleidé, kad PKSI zZymenys buvo vertingesni uz APPD
zymenis, atskiriant natiiraliai augancias ir invazines sprigiy
rusis.

Kity Impatiens genties rasiy tyrimy molekuliniais
metodais yra daug maziau nei invaziniy rasiy tyrimy.
Natdraliai Europoje augancios paprastosios spriges (. noli-
tangere) dviejy Didziosios Britanijos ir vienos Sveicarijos
populiacijy genetiné jvairové buvo jvertinta naudojant
AFLP ir PKSI zymenis (Hatcher et al., 2004). DidZiosios
Britanijos  populiacijos  atsiskyré pagal pricipiniy
koordinaciy analize (PCoA) ir dendrogramoje (UPGMA).
Nustatytas nedidelis geny srautas tarp populiacijy.

Kinijai budingai rasiai I. lateristachys buvo sukurta 13
specifiniy PKS Zymeny. PrieSingai nesékmingam bitinei
sprigei specifiniy DNR Zymeny taikymui smulkiaziedei
sprigei, 1. lateristachys pradmenys buvo sékmingai
pritaikyti  keturioms kitoms Impatiens rasims: .
oxyanthera, I. faberi, I. imbecilla ir I. rostellata (Li et al.,
2008). Nustatytas I. lateristachys vidutinis aleliy skai¢ius
buvo 3,1, svyravo nuo 2 iki 6. Stebimas
heterozigotiSkumas (Hg) svyravo nuo 0,15 iki 0,55, o
tikétinas herozigoti§kumas (Hg) svyravo 0,21-0,70 ribose.

ISvados

1. Remiantis molekuline filogenetine Klasifikacija
Balsaminaceae, Tetrameristaceae ir Marcgraviaceae
Seimos sudaro atskirg klasterj, kuris sudaro sesering grupe
likusiomis Ericales seimoms.

2. Pagal ImpDEF1 ir ImpDEF2 bei chloroplasty atpB-
rbcL regiony sekas I. glandulifera ir 1. parviflora yra
viename Kklasteryje. 1. parviflora giminingiausia su 1.
balfourii rasimi, jos sudaro sesering grupe. l. glandulifera
seserine grupe sudaro su . chungtienensis. Pagal introny
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skai¢iy difl ir dif2 genuose I. glandulifera ir I. parviflora
yra giminingiausios, tac¢iau pagal bendra difl ir dif2 geny
bei chloroplasty atpB-rbcL regiono analize I. glandulifera
ir 1. rectangular yra giminigiausios, o |. parviflora sudaro
atskirg klasterio Saka.

3. PKSI, APPD metodais nustatyta genetiné jvairové
didesné buvo invaziniy Europos rasiy (l. glandulifera, I.
parviflora) lyginat su natraliai augancia rasimi (l. noli-

tangere).

4. Dazniausiai analizuojamos tik vienos risies
populiacijos vienos S$alies lygmenyje, pasigendama
invaziniy Europoje Impatiens risiy natiralaus arealo
platesnés populiacijy analizés. Metody ir tyrimo
geografijos atzvilgiu tarp Impatiens genties rasiy

pladiausiai iSnagrinéta |. glandulifera. Triksta i§samesniy
invaziniy I. parviflora riisies tyrimy.

5. AFLP metodu tritksta iSsamesniy populiacijy
tyrimy, kad buty galima palyginti molekuling jvairove
invaziniuose ir gamtiniuose arealuose.

6. Pagal geneting jvairove Europos invazinés
Impatiens rasys j $j zemyna buvo introdukuotos kelis
kartus ir plito jvairiais buidais: natdraliai, samoningai ir
nesamoningai pernesant Zmoniy.

7. Lyginant invaziniy Europos rai§iy Heracleum,
Senecio ir Impatiens populiacijy tyrimus, Impatiens
svetimkraStés riiSys yra maziau itirtos.

Padéka

Darbas atliktas vykdant LMT finansuojamus projektus
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The objective of this study was to overview the molecular studies of Balsaminaceae family. The newest molecular genetic methods were used to

determine phylogenetic relationships between Balsaminaceae, Tetrameristaceae and Marcgraviaceae families belonging to Ericales. According to
ImpDEF1, ImpDEF2 and chloroplast atpB-rbcL region sequences, species, invasive in Europe, I. glandulifera and I. parviflora were alocated in the same
clade. In addition to the systematic research, population studies of various Impatiens species were perfomed. Most molecular research of Impatiens genus
was concentrated on invasive species I. glandulifera, using microsatellites. These studies revealed that I. glandulifera was introduced to Europe several
times and spread in different ways: naturally, by unintensional and intensional activities of human. In many cases only one Impatiens species was
analysed inside one country or its region and majority of selected populations belonged to West Europe, some methods were applied to populations of the
Baltic States. Using inter-simple sequence repeat and random amplified polymorphic DNA markers, higher genetic diversity was found in invasive
species compared to native species. There are only initial studies concerning diversity of populations of I. parviflora analyzed by amplified fragment
length polymorphism markers.
Balsaminaceae, Impatiens, genetic diversity, polymorphism, populations, invasion, alien species, overview

Gauta 2016 m. kovo mén., atiduota spaudai 2016 m. balandZio mén

Kriste STRAVINSKAITE. Vytauto DidZiojo Universitetas, Gamtos moksly fakultetas, Biologijos katedra, doktoranté. Adresas: Lietuva, LT-44404,
Kaunas, Vileikos 8; tel.: (+370) 662 28312 e-pastas: kriste.stravinskaite@gmail.com

Kriste STRAVINSKAITE. Vytautas Magnus University, Faculty of Nature Sciences, Department of Biology, doctoral student. Address: Lithuania,
LT-44404, Kaunas, Vileikos 8; phone (+370) 662 28312 e-mail: kriste.stravinskaite@gmail.com

Lina JOCIENE. Vytauto Didziojo Universitetas, Gamtos moksly fakultetas, Biologijos katedra, biomedicinos moksly daktaré. Adresas: Lietuva,
LT-44404, Kaunas, Vileikos 8; tel.: (+370) 615 90789 e-pastas: lina.zybartaite@gmail.com

Lina JOCIENE. Vytautas Magnus University, Faculty of Nature Sciences, Department of Biology, Doctor in Biomedical Sciences. Address: Lithuania,
LT-44404, Kaunas, Vileikos 8; phone (+370) 615 90789 e-mail:_lina.zybartaite@gmail.com

Eugenija KUPCINSKIENE. Vytauto DidZiojo Universitetas, Gamtos moksly fakultetas, Biologijos katedra, habilituota biomedicinos moksly daktaré,
profesoré. Adresas: Lietuva, LT-44404, Kaunas, Vileikos 8; tel.: (+370) 612 23391 e-pastas: e.kupcinskiene@gmail.com

Eugenija KUPCINSKIENE. Vytautas Magnus University, Faculty of Nature Sciences, Department of Biology, Habitual Doctor in Biomedical Sciences
professor. Address: Lithuania, LT-44404, Kaunas, Vileikos 8; phone (+370) 612 23391 e-mail: e.kupcinskiene@gmail.com

198




