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INTRODUCERE 

Ordinul Coleoptera din care face parte şi familia Cerambycidae este unul dintre cele 

mai diverse grupuri taxonomice având peste 390000 de specii descrise, însă numărul real 

este foarte greu de estimat (Bouchard et al. 2017). Familia Cerambycidae este una din cele 

mai mari familii din ordin – estimările fiind între 4000 și 5000 de genuri (Wang, 2017). 

Cerambicidele sunt separate in 9 subfamilii, iar ~90% din specii sunt clasificate în 

subfamiliile Lamiinae și Cerambycinae (Rossa & Goczał, 2021). 

Majoritatea taxonilor din familia Cerambycidae sunt concentrați în două subfamilii: 

Lamiinae cu peste 20000 de specii și Cerambycinae cu peste 11000 de specii, cele două 

subfamilii acoperind peste 90,5% din diversitatea familiei. Cele mai bogate în specii sunt 5 

genuri din subfamilia Lamiinae: Pterolophia Newman; Glenea Newman; Sybra Pascoe; 

Dorcadion Dalman și Exocentrus Dejean (Rossa & Goczał, 2021). 

Tribul Dorcadionini este un grup hiperdivers, reprezentând aproape 40% din 

cerambicidele din Europa (Sama, Dascălu & Pessarini, 2010), iar în România membrii 

grupului sunt bioindicatori pentru habitate de stepe ponto-sarmatice nealterate antropic, 

acesta fiind la nivelul Uniunii Europene un habitat prioritar, ce se întâlnește aproape exclusiv 

in România (Kirschner et al., 2020; Török et al., 2016), de aceea studierea acestor insecte 

este importantă. 

Filogenia acestui grup este puţin studiată – principalele aspecte abordate fiind de 

caracterizare atât din punct de vedere morfologic cât și genetic a grupurilor superioare 

tribului Dorcadionini, fără detalii în interiorul său (de Santana Souza et al., 2020; Farrell, 

1998; Giannoulis et al., 2020; Hendrich et al., 2015; Soydabaş‑Ayoub & Uçkan, 2024). O 

altă problemă ce necesită atenție este existența unor incertitudini în privința monofiliei 

grupului (tribul Dorcadionini ar putea fi o grupare artificială, bazată pe morfologie 

convergentă datorată ecologiei similare şi pierderii capacitătii de zbor). 

Teza are ca scop principal reconstrucția filogeniei tribului Dorcadionini, pentru a 

avea o înţelegere cât mai completă asupra relațiilor interspecifice și evoluției grupului. 

Aceasta ne poate arătă dacă istoria evolutivă se reflecta sau nu în clasificarea actuală care 

are o istorie destul de sinuoasă. Clasificarea taxonilor inferiori tribului a suferit foarte multe 

modificări bazate predomimnant pe similaritate morfologică, dar fără analize filogenetice 

(bazate fie pe morfologie, fie pe ADN).  
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1. GRUPUL STUDIAT ŞI ASPECTE PRIVIND TAXONOMIA 

MOLECULARĂ 

1.1. Tribul Dorcadionini  

Grupul luat în studiu face parte din subfamilia Lamiinae din familia Cerambycidae a 

ordinului Coleoptera; Lamiinele reprezintă diviziunea cea mai bogată în specii în cadrul 

familiei Cerambycidae, cu peste 21000 de specii cunoscute (Giannoulis et al., 2020) diverse 

atât morfologic cât și coloristic. Dorcadionini este un trib care cuprinde aproximativ 915 de 

taxoni (specii și subspecii) (Danilevsky & Lazarev, 2025) și este larg răspândit în sudul 

regiunii Palearctice, începând cu Peninsula Iberică (genul Iberodorcadion Breuning) până în 

Peninsula Koreană (genul Eodorcadion Breuning). Reprezentanții grupului sunt adaptați la 

habitate deschise precum golurile din zona alpină, zonele de stepă și silvostepă. Adulții se 

hrănesc cu frunze de graminee (Poaceae), iar larvele trăiesc în sol și mănâncă rădăcini de 

graminee. Sunt specii de dimensiuni relativ mici, începând de la 8 mm până la 31 mm. 

Istoria taxonomiei și sistematicii tribului Dorcadionini 

În prezent, taxonomia tribului Dorcadionini este stabilă nemaifiind propuse 

modificări majore din 2005 și 2007 când în două lucrări consecutive, Danilevsky, Kasatkin 

& Rubenyan (2005) şi Danilevsky & Kasatkin (2007), pe baza structurii endofalusului la 

aproximativ 130 de taxoni descriu subgenuri noi, propun sinonimii, introduc un nou gen în 

trib și fac modificări de rang taxonomic. Tribul Dorcadionini actualmente include 6 genuri 

și 12 subgenuri după Danilevsky & Lazarev (2025).  

1.2.1. DNA barcoding – coduri de bare ADN  

Premisa de bază a DNA barcoding-ului este că putem diferenția speciile după o 

secvență de ADN scurtă, deoarece variația genetică interspecifică este mai mare decât 

variația genetică intraspecifică (Hebert et al., 2003), iar pentru analizarea datelor, se 

utilizează metode de grupare (clustering) și evaluarea distanțelor intra- și interspecifice 

(Hajibabaei et al., 2007). Diferența dintre cea mai mică distanță interspecifică și cea mai 

mare distanță intraspecifică se numește ”barcoding gap” și se situează, de obicei, în jurul 

valorii de 2-3% (Hebert, Ratnasingham & De Waard, 2003). Lipsa acestei diferențe poate fi 

cauzată de mai multe fenomene: prezența hibridizării și a introgresiei în lotul analizat – fiind 

nevoie de analize suplimentare (Hebert et al, 2003), prezența speciilor criptice, specii 

incipiente, erori de identificare a specimenelor sau lipsa unei baze de date exhaustive.  
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1.2.2. Delimitarea speciilor pe baza unui singur locus 

Metodele de delimitare a speciilor utilizând o singură genă pot fi împărțite în trei 

categorii mari (Flot, 2015) în funcție de criteriul pe care îl utilizează pentru a identifica 

speciile: metode care se bazează pe distanțe interspecifice – ABGD (Automatic Barcode Gap 

Discovery, Puillandre et al., 2012) și ASAP (Assemble Species by Automatic Partitioning, 

Puillandre, Brouillet & Achaz, 2021); metode care se bazează pe existența alelelor comune 

– rețelele de haplotipuri (haplowebs, Flot, Couloux & Tillier, 2010) și metode bazate pe 

arbori filogenetici – GMYC (generalized mixed Yule-coalescent, Pons et al., 2006 și 

Fontaneto et al., 2007) și PTP (Poisson tree processes, Zhang et al., 2013) (Dellicour & Flot, 

2018).  

1.3. Hibridizarea ca antagonist şi promotor al speciaţiei 

În sens larg, hibridizarea naturală este reproducerea dintre indivizi ce provin din 

populații distincte din punct de vedere genetic, rezultând o singură generație sau mai multe 

generații de hibrizi. Din punct de vedere taxonomic, aceste populații pot aparține la specii 

diferite (hibridizare interspecifică) sau pot fi din aceeași specie (hibridizare intraspecifică) 

dacă aceste populații sunt descrise și denumite ca subspecii (Chan, Hoffmann & van Oppen, 

2019). În cele mai recente studii despre hibridizare în Coleoptera, s-au observat cazuri de 

introgresie, detectate pe baza discordanței dintre fenotip și markerii genetici (mitocondriali 

și/sau nucleari). În cadrul tribului Dorcadionini, au fost raportați câțiva indivizi hibrizi 

descriși pe bază de caractere morfologice. Pentru acest trib, se pare că hibridizarea este 

posibilă și între specii mai îndepărtate filogenetic.  

1.4. Studii de filogenie moleculară în subfamilia Lamiinae şi tribul 

Dorcadionini 

Primul studiu ce analizează filogenia subfamiliei Lamiinae din punct de vedere 

molecular cu o abordare multilocus este publicat de către de Santana-Souza et al. (2020). 

Ulterior, Ashman et al. (2022) publică prima analiză filogenetică a lamiinelor din Australia 

și Asia. Mai apoi, Soydabaş-Ayoub & Uçkan (2024) publică o analiză filogenetică multilocus 

a lamiinelor din estul bazinului mării Marmara, Turcia. Monofilia subfamiliei Lamiinae și a 

triburilor din acest grup este analizată de către  Li et al. (2024) utilizând 158 genoame 

mitocondriale de la 11 subfamilii de cerambicidae. Cel mai recent, Song et al. (2025) publică 

o analiză bazată pe date filogenomice, unde au inclus Lamiinae din 12 triburi. Acest articol 

precum cele din urmă, confirmă rezultatele lui de Santana-Souza et al. (2020) și sugerează 

sinonimizarea tribului Monochamini cu tribul Lamiini. 
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1.5. Markeri moleculari utilizaţi şi justificarea acestora 

Pentru a avea o imagine cât mai clară și detaliată a evoluției acestui grup, am utilizat 

pentru reconstrucția filogenetică markeri moleculari cu evoluție rapidă pentru a delimita 

specii recente și pentru a surprinde evenimente relativ noi din punct de vedere evolutiv, dar 

și markeri cu evoluție lentă pentru a reconstrui evenimente filogenetice vechi și pentru a 

verifica relațiile dintre taxonii supraspecifici (subgenuri și genuri). Fragmentele de gene 

mitocondriale (COI și Cytb) și Spațiatorul Intern Transcris 2 (ITS2) ce este un fragment de 

ADN ribosomal noncodant sunt markeri moleculari cu evoluție rapidă, iar markerii nucleari 

în copie unică – din cauza faptului că sunt fragmente de gene codificatoare – Wingless, 

Histona 3 și Elongation Factor 1α sunt markeri moleculari cu evoluție lentă, de asemenea și 

fragmentele de gene ribosomale 18S și 28S au tot o evoluție lentă.  
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2. MATERIALE ȘI METODE 

Eşantionarea şi specimenele analizate 

Materialul utilizat în acest studiu a fost adunat începând din 2007, majoritar de către 

cercetător dr. M.-M. Dascălu dar şi alţi colaboratori, din Ucraina, Ungaria, Republica 

Moldova, Bulgaria, Grecia, Cehia, Azerbaidjan, China, Kazahstan, Iran, Georgia, Armenia, 

Turcia, Rusia și Croația. Lista completă cu cele 263 specimene este prezentată în Tabelul 2.1 

din teză, iar 17 dintre aceste specimene au fost eliminate din analiză deoarece nu au putut fi 

amplificate și analizate. 

Extracția ADN-ului 

Atunci când s-a lucrat cu țesut muscular și gonade ce au fost păstrate în etanol 96% 

ADN-ul a fost extras utilizând rășina chelatoare Chelex® 100 (Bio-Rad Laboratories) după 

metoda descrisă în Fusu & Ribes (2017). ADN-ul a fost extras și din specimenele uscate 

dintr-un picior disecat de la specimen cu tot cu coxă, utilizând o metodă nedistructivă bazată 

pe protocolul kit-ului de la Qiagen – DNeasy Blood & Tissue după descrierea din Cruaud et 

al. (2019). Piciorul utilizat este apoi lipit înapoi pe specimenul voucher corespunzător. 

Amplificarea markerilor prin PCR 

Probele au fost amplificate utilizând reacții standard de 25 μl cu perechile de primeri 

din Tabelul 2.2 din teză. În funcție de calitatea țesutului unele probe au fost amplificate din 

nou cu o cantitate diferită de soluție de ADN (între 1 şi 6 μl), sau am adăugat în reacție 6,25 

μl per probă de trehaloză 25% pentru îmbunătățirea reacției, iar pentru unele probe ce aveau 

ADN-ul degradat am utilizat LongAmp ® Taq 2× Master Mix de la NEB pentru a asigura o 

reacție mai eficientă. Am realizat și reacții de amplificare de tip semi-nested PCR pentru a 

obține ampliconi scurți de 28S și COI. De asemenea, am realizat și reacții de amplificare de 

tip nested pentru a obține secvențe mai scurte de ITS2, utilizând doi primeri originali pentru 

o serie de probe. În urma reacțiilor de amplificare, au fost efectuate electroforeze de 

verificare, unde am observat că, pentru o parte dintre probe s-au amplificat și pseudogene 

care după migrarea în gel de agaroză 1% apar ca benzi duble. Pentru aceste probe am efectuat 

extracția ampliconilor din gel cu ajutorul unui kit de extracție din gel de agaroză 

(Zymoclean™ Gel DNA Recovery Kit de la Zymo Research). După utilizarea kitului am 

reamplificat probele utilizând o reacție PCR standard, 8 µl din apliconii purificați din gel ca 

matriță de asemenea, am scăzut și numărul de cicluri ale reacției de amplificare de la 40 la 

15 sau 20 de cicluri. 
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Purificarea produşilor de PCR 

Înainte de secvențiere, ampliconii trebuie să fie purificați, pentru asta, am folosit un 

protocol de purificare ce utilizează PEG (polietilenglicol) optimizat după Paithankar & 

Prasad (1991). Pentru a mări eficiența protocolului am adăugat 1 μl de LPA (poliacrilamidă 

liniară, 5 µg/µl) pentru probele mai slabe, pentru a mări masa ampliconilor care astfel vor 

precipita mai ușor.  

Secvențierea și verificarea secvențelor 

Secvențierea (Sanger) a fost efectuată la laboratoarele Macrogen Europe 

(Amsterdam, Olanda). Fluorogramele secvențelor au fost corectate cu programele PreGap și 

Gap din pachetul Staden (Bonfield, Smith & Staden, 1995), iar secvențele de ITS2 ce au 

prezentat poziții cu vârfuri duble în fluorograme, caracteristice indelurilor heterozigote au 

fost corectate și reconstruite manual, prin comparație cu alte secvențe homozigote și 

utilizând Indelligent v.1.2 (Dmitriev & Rakitov, 2008) pentru pozițiile ambigue. Alinierea 

seturilor de secvențe a fost efectuată cu algoritmul Clustal W integrat în MEGA v.7 și MEGA 

X (Kumar et al., 2018) și cu MAFFT v.7 (Katoh & Standley, 2013) pentru secvențele de 

ITS2 din cauza prezenței indelurilor caracteristice acestui marker. In cazul ITS2 a urmat şi o 

verificare manuală a aliniamentului. 

Pentru setul de secvențe de COI am calculat distanțele intra- și inter- specifice cu 

MEGA utilizând atât modelul Kimura cu 2 parametrii (K2P distances) cât și distanța-p (p-

distances) după recomandările autorilor Srivathsan & Meier (2012). 

Codurile secvențelor și aliniamentele au fost verificate mai întâi cu SequenceMatrix 

(Vaidya, Lohman & Meier, 2011) și apoi am asamblat matrici de nuclotide concatenate 

utilizând Mesquite v.3.70 (Maddison & Maddison, 2021).  

Analizele filogenetice și reconstrucția rețelelor de haplotipuri 

Pentru setul de date COI, anterior analizelor filogenetice gradul de saturație al 

substituțiilor a fost determinat cu programul DAMBE v.7 (Xia, 2018). Anterior analizelor 

filogenetice aliniamentul a fost delimitat după poziția codonilor iar cel mai potrivit model 

de substituție și cea mai bună variantă de partiționare au fost identificate folosind Partition 

Finder 2 (Lanfear et al., 2016)  

Analizele filogenetice Maximum Likelihood au fost efectuate utilizând programele 

RAxML-NG v.0.9.0 (Kozlov et al., 2019) și IQTree (Minh et al., 2020). Suportul pentru 

noduri a fost estimat pe bază de pseudo-replicări bootstrap (BP) cu un criteriu automat de 

bootstop. Pentru analiza BI am utilizat BEAST v.1.10.4 (Suchard et al., 2018) și MrBayes 
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v.3.2.6 (Ronquist & Huelsenbeck, 2003). Convergența parametrilor u fost evaluată cu Tracer 

v.1.7.1 (Rambaut et al., 2018). Arborii filogenetici rezultați au fost importați în FigTree 

v.1.4.4 (A. Rambaut, http://tree.bio.ed. ac.uk/software/figtree/) și TreeViewer (Bianchini & 

Sánchez‐Baracaldo, 2024) apoi editați cu Adobe Illustrator, Inkscape și Adobe Photoshop. 

Am reconstruit rețelele de haplotipuri pentru markerii moleculari cu PopART v.1.7 

(Leigh & Bryant, 2015) utilizând metoda de parcimonie statistică maximă (metoda TCS) 

(Clement, Posada & Crandall, 2000). Când au existat indeluri informative într-un aliniament 

ITS2 au fost codate drept caractere adiționale (prezent, absent sau necunoscut) în FastGap 

v.1.2 (Borchsenius, 2009) utilizând sistemul de codificare propus de Simmons & Ochoterena 

(2000). 

Calibrarea ceasului molecular pentru obținerea arborelui ultrametric 

 Estimarea perioadei în care a avut loc diversificarea tribului Dorcadionini, a fost 

efectuată utilizând BEAST v.1.10.4. Modelul folosit pentru a determina modului de 

ramificare a fost modelul Yule și un model coalescent cu mărimea populației constantă 

aplicat setului complet de date.  

Valoarea prealabilă (eng. prior) a mediei ucld (ucld.mean) a distribuției logaritmice 

normale a fost setată în timp real la 0.011 situsuri substituite la un milion de ani per linie de 

descendență, cu o deviație standard de 0.003, pentru a obține o distribuție cu un interval de 

confidență 95% de 0.006-0.018. Mediana distribuției este foarte apropiată de valoarea ratei 

de divergență raportată de Brower (1994) de 2,3% la un milion de ani (adică 0,0115 situsuri 

sustituite per linie de descendență). Această abordare a fost utilizată de Marshall et al. (2016) 

pentru a calibra ceasul molecular pentru cicade deoarece nu existau estimări publicate ale 

ceasului molecular pentru acestea. 

Delimitarea speciilor pe baza unui singur locus (COI, fragmentul standard pentru 

DNA-barcoding) 

 Am utilizat două metode de delimitare a speciilor pe baza unui singur locus, mai 

exact, General Mixed Yule Coalescent (GMYC) (Fontaneto et al., 2007) și Poisson Tree 

Processes (PTP) (Zhang et al., 2013). Pentru GMYC, am folosit implementarea din R 

(Ezard, Fujisawa & Barraclough, 2014) pe arborele ultrametric obținut în BEAST utilizând 

modelul coalescent cu dimensiunea populației constante pentru tot setul de date. Pentru PTP, 

am folosit serverele oferite de către autori (disponibile la https://species.h-its.org/ și 

https://mptp.hits.org/#/ ) pe arborele obținut cu RAxML-NG (PTP nu are nevoie de un arbore 

ultrametric).  
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3. REZULTATE ȘI DISCUȚII 

3.1. Obținerea și analiza codurilor de bare ADN la speciile de 

Dorcadionini din România și din țările învecinate 

Datele prezentate în acest capitol au fost publicate în Dascălu, Caba & Fusu (2022).  

La acea dată aproape nici o specie a tribului Dorcadionini nu avea codul de bare ADN 

publicat și disponibil public, cu excepția speciei Iberodorcadion fuliginator (Linnaeus). 

Aceasta a fost secvenţiată în timpul proiectelor BFB și GBOL (Hendrich et al., 2015; Rulik 

et al., 2017).  

Mai multe specii sunt reprezentate de mai mult de o singură subspecie, permițând 

verificarea utilităţii DNA barcoding la un nivel subspecific. Fiind incapabile de zbor aceste 

specii au capacități scăzute de dispersie (Baur et al., 2005; 2020) și prin urmare, sunt 

predispuse la a prezenta o structură filogeografică, ceea ce ar putea fi o problemă pentru 

tehnicile de delimitare moleculară (Moritz & Cicero, 2004; Mutanen et al., 2012; Sukumaran 

& Knowles, 2017). In concluzie, Dorcadionini sunt un bun model pentru testarea succesului 

codurilor de bare ADN şi delimitarea speciilor pe baze moleculare.  

3.1.1. Rezultate 

Aliniamentele  

Pentru analiza eficienței codurilor de bare ADN (DNA-barcoding) am obținut 152 de 

secvențe de la 24 de specii de Dorcadionini. Pentru 6 specii politipice, am obținut coduri de 

bare  ADN de la 2 sau 3 subspecii diferite (Tabel 2.1 din teză), prin urmare, setul nostru de 

date acoperă 33 de taxoni ai căror coduri de bare ADN au fost generate pentru prima dată și 

două secvențe care au fost minate din GenBank. Secvențele obținute, mai puțin 4 dintre ele, 

au lungimea completă de 658 de pb (secvențele incomplete au între 629 și 654 pb). 

Aliniamentul are 249 de situsuri variabile și 229 de situsuri informative pentru parcimonie. 

Analiza saturației substituțiilor a arătat o valoare mică a saturației (p<0,00001 pentru 32 de 

taxoni atât pentru arbori simetrici cât și asimetrici).  

Pentru 28S (care a fost secvenţiat selectiv, acolo unde s-a observat discordanţă 

mitocondrială-morfologică), aliniamentul este format din 29 de secvențe, cu o lungime care 

variază de la 783 pb până la 842 pb și cu un indel de 1 sau 2 nucleotide la speciile folosite 

ca outgroup. Există 20 de situsuri variabile și 8 situsuri informative pentru parcimonie. 

Pentru ITS2 (de asemenea secvenţiat selectiv), aliniamentul are 31 de secvențe cu o lungime 

de 636 pb cu indelurile incluse, iar secvențele variază de la 507 pb la 523 pb. Acest 
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aliniament conține 3 specimene heterozigote reprezentate de 2 haplotipuri fiecare, având 

astfel mai multe secvențe decât cel pentru 28S. Acest set de date este mult mai informativ 

decât cel ce conţine secvențele pentru 28S, cu 112 situsuri variabile și 78 informative pentru 

parcimonie.  

Analiza filogenetică  

Ambii arbori filogenetici, atât BI cât și ML, bazați pe COI au topologii similare, cu 

câteva excepții notabile (Figurile 3.1., și 3.2. din teză). În arborele BI, D. decipiens (Germar) 

este specie soră pentru cladul ce conține D. pusillum Küster nominotipic în timp ce în 

arborele ML, D. decipiens se află în interiorul acestui clad. Cladul soră pentru cladul D. 

decipiens + D. murrayi + D. pusillum este cel cu D. axillare axillare Küster în arborele ML, 

iar în arborele BI este cel cu D. scopolii (Herbst). Poziția speciei D. tuleskovi Heyrovský 

variază foarte mult în cei doi arbori.  

Majoritatea speciilor sunt monofiletice, cu câteva excepții. În arborele BI, toate 

secvențele de D. pusillum pusillum Küster sunt în același clad (cu toate că acesta include şi 

o secvență de D. pusillum ochrolineatum Dascălu și 3 de Dorcadion axillare moldavicum 

Dascălu & Fusu), iar D. pusillum vasiliscus Dascălu și celelalte secvențe de D. pusillum 

ochrolineatum sunt incluse într-un clad cu D. murrayi Küster. În arborele ML, D. pusillum 

pusillum nu este monofiletic, specimenele din Ucraina (Od14 și Od09) fiind reprezentate ca 

o linie bazală distinctă și specia este parafiletică în relație cu D. murrayi și D. decipiens.  

Dorcadion axillare axillare este monofiletic în ambii arbori, cu toate că D. axillare 

moldavicum este polifiletic fiind inclus în D. murrayi și D. pusillum pusillum. Un specimen, 

care a fost identificat inițial ca D. lineatocolle Kraatz și mai apoi ca D. lugubre Kraatz 

(linPro1001), este grupat cu D. lineatocolle în loc de D. lugubre lugubre.  

Ambii arbori au 3 claduri cu suport statistic ridicat (notate cu 1, 2 și 3 în Fig. 3.1. și 

3.2. din teză) chiar dacă relațiile dintre speciile din aceste claduri variază în cele două 

variante de arbori (ML şi BI). Primul clad are o probabilitate posterioară egală cu 1 și un 

suport bootstrap de 95%, al doilea clad are de asemenea o probabilitate posterioară egală cu 

1 și cu un suport bootstrap de 100%, iar al treilea clad are o probabilitate posterioară de 0,97 

dar un suport bootstrap de 50%. 

În arborele filogenetic construit cu secvențe de 28S este prezent doar al doilea grup 

(Fig. 3.1. din teză) însă aliniamentul are puține situsuri variabile. În arborele nuclear 

concatenat (Fig. 3.1. din teză) sunt reprezentate ambele grupuri cu suport statistic ridicat 

măcar pe unul dintre arbori. Nici o specie din al treilea grup nu a fost secvențiată pentru 
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markeri nucleari, deoarece acestea nu au fost implicate în cazuri de discordanță 

mitocondrială–morfologică. Similar cu cazul arborilor COI, membrii subgenului 

Carinatodorcadion sunt așezați în interiorul subgenului Cribridorcadion cu suport bootstrap 

de 99% și o probabilitate posterioară de 1, însă speciile care erau reprezentate ca polifiletice 

sau parafiletice în arborele COI, în arborele nuclear concatenat sunt monofiletice (Fig. 3.1. 

din teză). O excepție o reprezintă specia D. etruscum (Rossi) [sensu Pesarini & Sabbadini 

(2007)], care este distinctă în arborele COI dar apare conspecific cu D. lugubre în arborii 

nucleari. În plus, specimenul de D. lugubre - linPro1001 ce este reprezentat în același clad 

cu D. lineatocolle în arborele COI, este heterozigot pentru ITS2 și este reprezentat de două 

ori în arbore, o alelă grupându-se cu D. lugubre, iar alta cu D. lineatocolle (Fig. 3.1. din 

teză).  

Partajarea de haplotipuri  

În arborii filogenetici COI (Figura 3.1. și 3.2. din teză) D. murrayi, D. pusillum și D. 

axillare au haplotipuri comune, doar trei subspecii fiind însă implicate în acest fenomen: D. 

pusillum ochrolineatum, D. pusillum vasiliscus și D. axillare moldavicum.  

În rețeaua de haplotipuri (Figura 3.3. din teză), D. murrayi este despărțit de D. 

pusillum pusillum prin doar 4 substituţii, iar celelalte 2 specii sunt mai divergente: minim 19 

substituții separă D. axillare axillare atât de D. murrayi cât și de D. pusillum pussilum, pe 

când D. decipiens se află la 12 substituții distanță de D. pusillum pusillum. Cinci specimene 

de D. pusillum ochrolineatum și D. pusillum vasiliscus au mitocondrii din același haplogrup 

ca și D. murrayi. La specimenele de D. pusillum vasiliscus am detectat doar mitocondrii de 

D. murrayi, pe când unul din specimenele de D. pusillum ochrolineatum – puSG03, are 

același haplotip ca cel al subspeciei nominotipice. Toate cele 16 specimene de D. axillare 

moldavicum analizate au mitocondrii capturate de la alte specii: de la D. murrayi (majoritatea 

populațiilor, 13 specimene) sau de la D. pusillum pusillum (populația de la Chircești, 

specimenele axCh1201, axCh1202, axCh1203). În ambele cazuri acestea prezintă cel mai 

comun haplotip al speciei donatoare de mitocondrii.  

Divergență și „barcoding gap” 

Distanțele medii intraspecifice K2P (Kimura cu 2 parametri) bazate pe COI variază 

între 0,04% la D. aethiops până la 1,61% la D. equestre, urmate de 1,53% la D. lugubre și 

1,34% pentru D. axillare (Tabel 3.1 și 3.3). Distanța medie interspecifică variază de la 0,62% 

între D. pusillum și D. murrayi, până la 16,85% între D. holosericeum și I. fuliginator (Tabel 
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3.1. și 3.3. din teză). Suprapunerea dintre aceste valori arată că nu există barcoding gap – un 

interval liber între distanțele medii intraspecifice și interspecifice (Figura 3.5. din teză).  

Suprapunerea este și mai mare dacă comparăm distanța maximă intraspecifică, ce 

poate avea o valoare de 5,8% la D. equestre, 3,65% la D. axillare, 2,79% la D. lugubre, 

2,17% la D. pedestre și 1,38% la D. aethiops (Tabel 3.5. și 3.6. din teză). Valoare maximă 

are o mai mare importanță pentru delimitarea moleculară a speciilor decât valoare medie, ce 

poate fi influențată (micșorată) de includerea în analiză a mai multor secvențe identice sau 

foarte similare. O problemă similară, ce mărește artificial barcoding gap, este utilizarea 

distanțelor medii interspecifice în loc de cele minime (Meier, Zhang & Ali, 2008). 

Când taxonii ce au haplotipuri capturate ca urmare a hibridizării sunt scoși din 

analiză, cea mai mică și cea mai mare valoare a distanței medii intraspecifice rămân 

neschimbate, însă variabilitatea moleculară scade semnificativ pentru D. lugubre la 0,36% 

și pentru D. axillare la 0,40%. Valoarea pentru cea mai mică distanță medie interspecifică 

(cea dintre D. pusillum pusillum și D. murrayi) crește la 0,77%, dar rămâne tot foarte mică 

și comparabilă cu valoarea unei distanțe intraspecifice; următoarea valoare mică 

interspecifică (cea dintre D. murrayi și D. axillare) crește semnificativ de la 0,9% la 3,2% 

(Tabel 3.2. și 3.4. din teză). Prin urmare, după ce am eliminat introgresia din analiză, 

intervalul unde valorile distanțelor intraspecifice și interspecifice se suprapun este mai mic, 

cu numărul cazurilor incerte scăzând de la 16 la 4 (pătratele albastre și roșii de pe zona gri 

din Figura 3.5. din teză). 

Abordări pentru delimitarea speciilor  

Când comparăm diferitele modele folosite pentru delimitarea speciilor cu morfologia 

și taxonomia curentă (Figura 3.2. din teză), se pare că dintre cele două abordări, PTP 

grupează secvențele mai des, de multe ori nejustificat dar uneori corect: Dorcadion equestre 

este recunoscut cu această analiză ca o singură specie, cu excepția secvențelor de D. equestre 

reclinatum. Dorcadion murrayi și subspecia nominotipică de D. pusillum sunt considerate 

ca fiind aceeași specie de modelul PTP, iar D. decipiens este considerat şi el aceeași specie 

cu cele două în modelul mPTP. Grupul D. aethiops, D, etruscum, D. pedestre și D. kozanii 

după mPTP este considerat o singură specie. Metoda PTP originală a supradivizat nejustificat 

datele analizate într-un singur caz, într-o situație în care toate celelalte metode au delimitat 

secvențele ca pe o singură specie în mod corect (conform morfologiei): PTP a delimitat o 

pereche de secvențe bazale colectate din mijlocul arealului de distribuție a speciei D. 

tauricum ca pe o altă specie potențial distinctă.  
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În mod contrar, metoda GMYC a supradivizat nejustificat datele, mai ales varianta 

cu praguri multiple, care a identificat ca o specie diferită câteva secvențe bazale dar nu în 

mod deosebit divergente de D. pusillumm ochrolineatum, D. scopolii, D. equestre equestre 

și N. exornatum (Fig 3.2., GMYCm din teză). În mod inexplicabil, metoda cu praguri 

multiple a dat rezultate mai bune decât metoda cu prag unic, identificând corect o secvență 

bazală de D. fulvum ca fiind conspecifică cu celelalte (Fig. 3.2., GMYCs și GMYCm din 

teză). 

3.1.2. Discuţii 

Reconstrucția filogenetică utilizând un singur locus (gena mitocondrială COI) 

Analiza saturației cu substituții a secvențelor de COI indică o saturație limitată 

indicând că aliniamentul este informativ și că arborii filogenetici rezultați au un grad ridicat 

de confidență. Un alt indiciu că reconstrucțiile filogenetice reflectă evoluția grupului este 

buna corelație între arborii reconstruiți și o parte din grupurile de specii deja recunoscute pe 

baze morfologice. Se poate deci afirma că utilizarea secvențelor COI este adecvată pentru 

reconstrucții filogenetice în cadrul tribului Dorcadionini. În funcție de tipul de analiză BI 

utilizată (MrBayes sau BEAST),  Iberodorcadion și Dorcadion sunt claduri surori, iar 

Neodorcadion este un clad separat (Figura 3.2) sau Iberodorcadion și Neodorcadion sunt 

claduri surori. Membrii subgenului Cribridorcadion sunt împărțiti în 3 claduri indiferent de 

metoda de reconstrucţie filogenetică aplicată (BI sau ML).  

Primul clad cuprinde doar specii incluse de către Pesarini & Sabbadini (2007) în 

grupul de specii Dorcadion minutum sau specii asemănătoare morfologic (D. axillare, D. 

decipiens, D. litigiosum, D. murrayi, D. pusillum). Rezoluția este slabă pentru cele trei specii 

implicate în schimbul de haplotipuri (D. axillare, D. murrayi, D. pusillum). Grupul a fost 

identificat și în arborele ITS2 și în cel concatenat nuclear, cu toate că am folosit mai puține 

specii şi specimene pentru acești arbori decât pentru arborele COI.  

Al doilea clad este format din specii la care cel puţin masculii sunt caracterizați de 

lipsa pubescenței dense de pe elitre şi care fac parte din grupurile de specii D. etruscum, D. 

kozanii și D. pedestre propuse de Pesarini & Sabbadini (2007, 2010). Surprinzător, dar în 

acest clad sunt incluse și ambele specii ale subgenului Carinatodorcadion prezente în acest 

set de date: D. fulvum și D. aethiops, secvențele acestora fiind astfel așezate în interiorul 

subgenului Cribridorcadion. Aceste specii nu formează un grup monofiletic, ci D. aethiops 

este mai apropiat de D. pedestre, D. etruscum și D. kozanii, iar D. fulvum este separat (Figura 

3.1. și 3.2. din teză). Distanța medie interspecifică dintre D. aethiops și D. etruscum este de 
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3,43% iar dintre D. aethips și D. kozanii este de 2,66% (Tabel 3.1. din teză). Această valoare 

este semnificativ mai mică decât valoarea distanței maxime intraspecifice de la D. equestre 

(5,8%) și apropiată de cea de la D. pedestre (2,77%) (Tabel 3.5. și 3.6). În arborele bazat pe 

gena 28S, D. aethiops, D. fulvum, D. etruscum, D. lineatocolle și D. lugubre formează o 

politomie. Arborele nu are rezoluție deoarece, contrar așteptărilor acest marker molecular 

este prea conservat. În arborele nuclear concatenat, D. aethiops este soră cu D. fulvum, 

conform morfologiei lor cât și a clasificării lor în același subgen, indicând originea hibridă 

a speciei D. aethiops. 

În al treilea clad din arborele COI sunt reprezentate celelalte specii din subgenul 

Cribridorcadion din acest studiu, însă acest grup este foarte heterogen, deoarece este format 

din puține specimene din multe grupuri de specii. De exemplu, poziția speciei D. tuleskovi 

(grupul de specii Dorcadion peloponesium) variază foarte mult între arborele ML și BI.  

Hibridizarea și partajarea haplotipurilor 

Existența haplotipurilor comune pentru mai multe specii poate avea mai multe 

explicaţii. Acest fenomen poate fi rezultatul unui eveniment de speciație recentă, separarea 

incompletă a liniilor filetice (eng. incomplete lineage sorting) sau rezultatul unei hibridizări 

introgresive (Funk & Omland, 2003; Sloan, Havird & Sharbrough, 2017; Toews & Brelsford, 

2012; Wirtz, 1999). Pentru speciile D. murrayi, D. pusillum și D. axillare, discordanța dintre 

morfologie și informația genetică mitocondrială este prezentă doar în zone unde arealele lor 

se suprapun (Fig. 3.6). Specimenele de D. pusillum și D. axillare, din populații din zone ce 

se află în afara arealului de distribuție a speciei D. murrayi (D. pusillum pusillum din 

Republica Moldova și Ucraina și D. axillare axillare din Bulgaria) sunt genetic distincte; 

specimenele din România (unde arealele celor 3 specii se suprapun) au aceleași haplotipuri 

ca D. murrayi. Existența unei corelații biogeografice pentru aceste discordanțe demonstrează 

că ele sunt rezultate în urma unei diferențieri în izolare urmată de contact secundar și 

hibridizare şi nu separării incomplete a liniilor filetice (Toews & Brelsford, 2012). Din acest 

motiv, atribuim modelul de distribuţie a variabilității genetice fenomenului de hibridizare 

între trei specii inițial alopatrice. 

Problema valorilor mici ale distanțelor interspecifice  

Introgresia este doar unul dintre factorii care complică identificarea moleculară sau 

stabilirea relațiilor taxonomice în tribul Dorcadionini. Chiar dacă introgresia urmată de 

captură mitocondrială este eliminată din analiză (Tabel 3.2. și 3.4. din teză) nu putem 

discerne între structurarea geografică a speciilor sau prezența unor specii distincte folosind 
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doar moleculele pentru că unele perechi de specii au distanțe interspecifice foarte mici. Un 

prag de 2–3% a fost sugerat ca o valoare ce indică o divergență de nivel specific (Mutanen 

et al., 2012; Ratnasingham & Hebert, 2007, 2013; Smith, Fisher & Hebert, 2005). În studiul 

nostru, anumite secvențe de la specii bine cunoscute și clar diferențiate morfologic nu sunt 

suficient de distincte genetic conform pragului menționat anterior. Valorile distanței dintre 

specii sunt relativ mici pentru grupul D. aethiops, D. pedestre și D. kozanii (2,66 – 2,88%) 

și chiar mult mai mici pentru D. murrayi, D. pusillum pusillum și D. decipiens (0,77 – 

2,38%). Aceste distanțe sunt comparabile sau chiar mai mici decât cele mai mari distanțe 

intraspecifice pentru unele specii: D. equestre (5,8%) și D. pedestre (2,17%) (Tabel 3.1, 3.5 

și 3.6. din teză).  

Diferențierea genetică a subspeciilor  

Cu privire la posibilitatea de a distinge subspeciile cu ajutorul codurile de bare ADN, 

am observat atât cazuri în care subspecii sunt distincte genetic dar și cazuri în care acestea 

sunt identice. Dorcadion equestre are o substructură genetică pronunțată ce urmează aceeași 

structură ca subspeciile acceptate; pentru speciile D. axillare și D. pusillum, chiar dacă 

subspeciile sunt diferite din punct de vedere genetic de subspeciile nominotipice, 

diferenţierea nu este din cauza divergenței genetice ci din cauza faptului că s-au format prin 

introgresie.  

Celelalte 3 specii la care am analizat mai mult de o subspecie nu au avut practic nici 

o diferență între secvențele subspeciilor. Pentru D. fulvum, am analizat indivizi din 5 țări, cu 

reprezentanți pentru trei subspecii, dar nu am găsit nici o substructură geografică. O situație 

similară este și în cazul speciei D. aethiops, la care specimene colectate din zone îndepărtate 

(România și Grecia) ce acoperă 3 subspecii sunt identice genetic. Pentru Iberodorcadion 

perezi am inclus doar câte un specimen per subspecie, ele fiind colectate dintr-o zonă de 

contact. Diferențele morfologice în acest din urmă caz sunt mult mai pronunțate decât cele 

dintre subspeciile de D. fulvum sau D. aethiops, iar ele sunt considerate specii distincte sau 

subspecii, în funcție de autor (Hernández, 2000; Tomé, 2004, 2012), însă secvențele COI 

sunt aproape identice. Divergențe genetice mici între secvențele COI a unor taxoni nu 

reprezintă automat dovada conspecificității (din cauza posibilității introgresiei și a capturii 

mitocondriale) şi am considerat I. perezi hispanicum și I. perezi ghilianii ca subspecii în mod 

arbitrar folosind clasificarea lui Danilevsky & Lazarev (2025). Dacă le-am considera specii 

separate, am avea încă un caz de hibridizare introgresivă și discordanță între informația 

mitocondrială și cea morfologică.  
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Analiza detaliată a cazurilor de discordanță mitocondrială-morfologică 

Dorcadion aethiops și D. fulvum  

Dorcadion aethiops face parte din subgenul Carinatodorcadion, însă are ADN-ul 

mitocondrial mai apropiat de o specie încă necunoscută din subgenul Cribridorcadion decât 

de D. (Carinatodorcadion) fulvum, ce face parte din același subgen. Până la Pesarini & 

Sabbadini (2007), populațiile de D. aethiops din Grecia au fost considerate specii distincte: 

Dorcadion propinquum Breuning (descrisă din apropierea orașului Kozani) și Dorcadion 

majoripenne Pic, cu localitatea tip în apropierea Salonicului (Breuning, 1962). Conform lui 

Danilevsky (2014), ambii taxoni sunt subspecii valide, iar o a treia subspecie, D. aethiops 

strumense Danilevsky, a fost descrisă din sudul Bulgariei.  

Astfel, conform distribuției geografice acceptate a subspeciilor, specimenele 

analizate sunt D. aethiops propinquum (aeVe01 din munții Vermion), D. aethiops strumense 

din munții Kerkini (aeKe01 și aeKe02 ce au fost colectați de la aproximativ 10 km de 

localitatea tip din sudul Bulgariei) și subspecia nominotipică D. aethiops aethiops ce a fost 

colectată din România (Tabelul 2.1. din teză). Datele noastre moleculare susțin tratarea D. 

propinquum ca subspecie de D. aethiops și nu ca o specie distinctă (secvențe COI identice). 

Codurile de bare ADN pentru toate cele 3 subspecii colectate de pe o arie geografică întinsă, 

discrepanța dintre genitalia masculă și secvenţele ITS2 ce plasează D. aethiops într-un 

subgen și secvenţele COI care poziționează D. aethiops în alt subgen, pot fi explicate cel 

mai bine de captura mitocondrială de la o specie necunoscută din subgenul Cribridorcadion. 

Morfologia corpului este şi ea asemănătoare cu unele specii din subgenul Cribridorcadion 

care nu prezintă pubescență elitrală.  

Dorcadion fulvum distribuit pe un areal comparabil cu D. aethiops, este mult mai 

variat genetic. Cele trei subspecii analizate nu pot fi totuși diferenţiate utilizând codurile de 

bare ADN întrucât nu sunt suficient de divergente. Confirmăm astfel prezența subspeciei 

nominotipice în România, la vest de Carpați, bazându-ne doar pe morfologie. Prezența 

subspeciei la noi în ţară a fost citată de Zamoroka (2019a) pe baza datelor de distribuție.  

Dorcadion axillare, D. murrayi și D. pusillum  

Dorcadion axillare, D. murrayi și D. pusillum reprezintă un caz interesant de 

hibridizare urmat de captură mitocondrială. ADN-ul mitocondrial a introgresat foarte mult 

în cele 3 specii, chiar dacă fluxul de gene nucleare rămâne relativ restricționat. În absența 

unor date genomice extensive, ne bazăm concluziile pe diferențele morfologice clare dintre 

cele 3 specii (ceea ce indică un flux orizontal restrâns de alele nucleare). Acest lucru este 
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confirmat și de arborele nuclear concatenat (28S+ITS2) și cel COI ce arată o discrepanță 

citoplasmatico-nucleară. Secvențele de 28S și ITS2 sunt diferite între D. murrayi și D. 

axillare axillare, cele de D. axillare moldavicum fiind grupate împreună cu secvențele 

subspeciei nominotipice, spre deosebire de secvențele COI (figurile 3.1. și 3.2. din teză). 

Secvențele de 28S sunt identice pentru subspecia nominotipică de D. pusillum și D. murrayi, 

cea mai probabilă explicație fiind separarea recentă a celor două specii. Secvențele de ITS2 

sunt identice sau foarte asemănătoare pentru subspeciile de D. pusillum și distincte de 

secvențele de D. murrayi. Atât morfologia, cât și analiza genelor nucleare (Figura 3.1. din 

teză) confirmă ca D. axillare moldavicum, D. pusillum ochrolineatum și D. pusillum 

vasiliscus sunt într-adevăr subspecii ale speciilor D. axillare și D. pusillum cum au fost 

descrise original și nu subspecii de D. murrayi.  

Aria de distribuție a speciei D. axillare se extinde din Bulgaria spre sudul României 

și continuă în nord-estul României, unde a fost descrisă o subspecie separată, D. axillare 

moldavicum (Dascălu & Fusu, 2012) (Figura 3.6. din teză). În arborii COI din acest studiu, 

populațiile celor două subspecii nu sunt grupate împreună: D. axillare axillare formează un 

grup distinct, iar D. axillare moldavicum este plasat între secvențele de D. murrayi și D. 

pusillum. Majoritatea populațiilor au mitocondrii de D. murrayi, în afară de populația de la 

Chircești ce are mitocondrii de D. pusillum pusillum (Figura 3.3. dinn teză). Această 

populație a fost considerată tranzițională de către Dascălu & Fusu (2012). În toate localitățile 

în care este prezentă subspecia D. axillare moldavicum, inclusiv în localitatea tip, D. murrayi 

nu este prezent. Podișul Bârladului, o zonă compact împădurită până nu demult (Figura 3.6. 

din teză), funcționează ca o barieră geografică care împiedică răspândirea speciei D. murrayi 

spre nord (D. axillare a traversat totuşi cumva spre nord). În acest context, probabilitatea ca 

D. axillare moldavicum să fie un hibrid de primă generație este zero. Informațiile noi 

dobândite despre introgresie, explică originea caracterelor folosite de către Dascălu & Fusu 

(2012) pentru a diferenția D. axillare moldavicum de subspecia nominotipică. Corpul mai 

mare și mai alungit și spinii de pe pronot mai lungi sunt caractere ce provin cel mai probabil 

de la D. murrayi. Deoarece subspecia are o origine hibridogenă, preferăm să considerăm 

acest taxon ca o subspecie și nu ca o specie diferită (Dorcadion moldavicum) conform 

Danilevsky & Lazareav (2025).  

La majoritatea speciilor animale, mitocondriile sunt transmise următoarei generații 

de către femele. O posibilă explicație a transferului mitocondrial unidirecțional este 

capacitatea de mobilitate diferită a celor două sexe în Dorcadionini. Masculii sunt mai mobili 
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decât femelele, cum a fost arătat pentru Iberodorcadion fuliginator de către Baur et al. 

(2005), astfel posibilitatea ca aceștia să traverseze o barieră geografică cum este fluviul 

Dunărea este mai mare. Ipoteza noastră este că masculi izolați de D. axillare axillare ce au 

migrat din teritoriul unde este astăzi Bulgaria, s-au întâlnit și s-au împerecheat cu femele de 

D. murrayi, o specie ce se întâlnește la nord de Dunăre. Chiar dacă câteva femele de D. 

axillare axillare au migrat și ele spre nord, mitocondriile transmise următoarei generații au 

fost pierdute cel mai probabil din cauza derivei genetice sau sunt rare și deci greu de detectat. 

Cele mai multe cazuri documentate de hibridizare la animale sunt explicate de către 

principiul lui Hubbs, ce postulează că rata de acceptare a partenerilor din altă specie este 

corelată cu raritatea indivizilor conspecifici (Willis, 2013). În plus, după cum a demonstrat 

Richmond (2014) pentru Drosophila, este posibil ca împerecheri între femele de D. axillare 

axillare și masculi de D. murrayi să nu fie posibile din cauza diferenței de marime a 

genitaliilor, D. axillare axillare fiind o specie mult mai mică.  

În contrast cu D. axillare, cele două subspecii de D. pusillum endemice pentru 

România au arealul de distribuție suprapus complet cu cel al D. murrayi (Figura 3.6); cu 

toate acestea destul de frecvent populațiile sunt separate (nu se găsesc ambele specii în 

același loc), deoarece Dorcadion pusillum preferă pajiștile cu soluri sărăturate din lungul 

râurilor mici, pe când D. murrayi preferă un habitat stepic și deluros (Dascălu, 2018 și 

Dascălu comunicare personală). Din acest motiv, în localitatea tip pentru D. pusillum 

ochrolineatum, nu a fost găsită și specia D. murrayi, iar în localitatea tip pentru D. pusillum 

vasiliscus, D. murrayi este prezent, însă nu exact în aceiași suprafață de teren (Dascălu, 2018 

și Dascălu comunicare personală). În Pădurea Spătaru, ambele specii se găsesc în același 

habitat și populațiile de aici reprezintă un grup hibrid, unde introgresia este un fenomen care 

are loc în mod activ. Hibridizarea a fost probabil accelerată de antropizarea habitatelor și 

micșorarea acestora.  

Similar cu subspecia D. axillare moldavicum, caracterele morfologice folosite de 

Dascălu (2018) pentru a diferenția subspeciile D. pusillum vasiliscus și D. pusillum 

ochrolineatum de subspecia nominotipică sunt cel mai probabil derivate de la D. murrayi: 

reducerea liniilor dorsale și humeral elitrale și a petelor negre dar și antene mai închise la 

culoare.  

Speciile D. murrayi și D. pusillum pusillum ce au generat taxonii hibridogenici D. 

pusillum vasiliscus și D. pusillum ochrolineatum, sunt foarte apropiate din punct de vedere 

genetic. Distanța dintre D. murrayi și D. pusillum pusillum este de doar 0,77% fiind cea mai 
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mică dintre toate speciile analizate. Totuși, aceste specii nu sunt asemănătoare morfologic și 

din acest motiv suspectăm că un alt eveniment de hibridizare a avut loc în trecut, ducând 

astfel la o similaritate atât de mare a secvențelor de ADN a celor două specii. Pe durata 

oscilațiilor climatice din Pleistocen cel mai probabil s-a ajuns la o expansiune considerabilă 

a arealului acestor specii urmat de o micșorare a arealului. In timpul simpatriei o specie a 

capturat mitocondriile celeilalte specii, iar mai apoi ele au devenit alopatrice şi s-au 

diferenţiat genetic, până când s-au reîntâlnit în perioada interglacială prezentă când au 

hibridizat din nou.  

Dat fiind ușurința cu care aceste specii pot hibridiza, ne putem întreba dacă sunt într-

adevăr specii distincte. Un argument în favoarea considerării lor ca specii diferite este forma 

endofalusului, cu caracteristici distincte pentru fiecare specie (Dascălu, 2018; Dascălu & 

Fusu, 2012); un alt argument este diferența de habitus și culoare dintre acești taxoni. Bazat 

pe datele biogeografice, D. axillare este o specie balcanică (Dascălu & Fusu, 2012), arealul 

de distribuție al speciei D. pusillum coincide cu stepa Ponto-Caspică (Dascălu, 2018), iar D. 

murrayi este întâlnit aproape exclusiv pe teritoriul României (Figura 3.6). Prin urmare, este 

foarte posibil ca cele 3 specii să fi evoluat în alopatrie, iar suprapunerea arealelor de 

distribuție este recentă, cauzată de colonizarea unor noi areale după sfârșitul ultimei 

Glaciațiuni (Taberlet et al., 1998). Deoarece erau populații alopatrice inițial, mecanisme care 

să oprească hibridizarea nu au evoluat, dar ar putea apărea (Mallet, 2005) acum că ele sunt 

parțial simpatrice. Introgresia continuă dintre cele trei specii este întârziată de către două 

bariere geografice: râul Prut și fluviul Dunărea. Chiar dacă D. pusillum și D. axillare le-au 

traversat, a treia specie, D. murrayi, nu a putut trece de aceste bariere decât foarte rar și nu 

a colonizat zonele la sud și est de România. Singura localitate din afara teritoriului României 

unde D. murrayi a fost semnalat este o localitate din Serbia, aproape de Dunăre (Ilić & 

Ćurčić, 2015) (Figura 3.6. din teză). 

Dorcadion decipiens  

Statutul taxonomic al speciei D. decipiens bazat pe date moleculare este neclar. Am 

inclus un singur specimen în această analiză, el fiind plasat ca specie soră cu D. pusillum 

pusillum doar în analizele BI (Figura 3.2. din teză). În analizele ML (Figura 3.1. din teză), 

secvența de D. decipiens este așezată între secvențele de D. pusillum, dar pe un ram lung. 

Probabil din această cauză, în analiza PTP secvențele de D. pusillum nominotipic din Ucraina 

și D. decipiens sunt clar două specii distincte; analiza mPTP include D. pusillum, D. 

decipiens și D. murrayi în aceeași specie. În analiza GMYC, D. decipiens este mereu inclus 
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printre secvențele de D. pusillum nominotipic; chiar dacă pe arborele filogenetic speciile 

sunt reciproc monofiletice (Figura 3.2. din teză) și sunt separate de 12 substituții, de 3 ori 

mai multe decât între D. murrayi și D. pusillum pusillum (Figura 3.3. din teză). Din punct de 

vedere morfologic, D. decipiens are un model de pubescență similar cu cel al subspeciei 

nominotipice de D. pusillum, dar este mult mai mare ca dimensiune și mai alungit, similar 

cu D. murrayi. Distanțele medii interspecifice dintre D. decipiens și aceste două specii este 

între 2–3% (Tabel 3.2 și 3.4. din teză), adică la pragul dintre variabilitatea intraspecifică și 

distanțele interspecifice.  

Dorcadion equestre  

Nu am putut include în analiza moleculară specimene din localitatea tip a speciei D. 

equestre (specimenele aveau ADN-ul degradat). Specia a fost descrisă din ”sudul Rusiei„ 

care la sfârșitul secolului 18 putea fi și Ucraina din prezent, unde specia este destul de 

răspândită (Zagaykevich & Puchkov, 2009), însă această specie este prezentă și în sudul 

Rusiei europene din prezent (Plavilstshikov, 1958). Nu există întreruperi în distribuția 

speciei în Ucraina, NE României și Republica Moldova, dar există o discontinuitate între 

zona menționată anterior și populațiile din Câmpia Română (Valahia) și Transilvania, 

localitatea tip pentru D. equestre transsilvanicum (Figura 3.7. din teză). Întreruperea în 

distribuție, de-a lungul coastei Iașilor a fost generată cel mai probabil de Podișul Bârladului, 

aceasta fiind o zonă puternic împădurită, mai ales în trecut. Din cauza divergenței genetice 

foarte mari între specimenele din aceste două areale, am inclus specimenele din NE 

României și Republica Moldova în subspecia nominotipică și nu în D. equestre 

transsilvanicum aşa cum este propus de Danilevsky & Lazarev (2025) dar și de Pesarini & 

Sabbadini (2010). La aceste specimene, caracterele de diferențiere pentru cele două 

subspecii — carena dorsală și prezența petelor negre în pubescența de fond (Pesarini & 

Sabbadini, 2013) — sunt mai similare cu specimenele din Ucraina (afirmație bazată pe 9 

specimene din colecția M.M Dascălu) decât cu cele din sudul României.  

Când am utilizat GMYC pentru delimitarea speciilor, D. equestre transsilvanicum 

este considerat specie distinctă de specimenele pe care le-am identificat ca făcând parte din 

subspecia nominotipică. Cele două grupuri (D. equestre transsilvanicum și subspecia 

nominotipică) sunt separate de minim 7 substituții (Fig. 3.3. din teză). În analiză am inclus 

și un specimen din Dobrogea, dintr-o zonă la sud de Dunăre. Acest specimen este considerat 

doar de analiza GMYC cu praguri multiple ca fiind o specie separată și ca făcând parte din 

D. equestre equestre după analiza GMYC cu un singur prag (Figura 3.2., GMYCs și 
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GMYCm din teză). Analiza PTP nu delimitează D. equestre transsilvanicum și subspecia 

nominotipică ca două specii diferite (fig 3.2, PTP și mPTP din teză). Un rezultat comun al 

tuturor metodelor este delimitarea D. equestre reclinatum ca o specie distinctă, deoarece este 

la fel de divergentă față de subspecia nominotipică ca D. aethiops față de D. fulvum de 

exemplu. Deoarece pentru această analiză am avut doar un individ din această subspecie cu 

o secvență provenită din alt studiu (Giannoulis et al., 2020), o analiză în care sunt incluși 

mai mulți indivizi ar putea micșora diferența dintre subspecii. O valoare a distanței 

intraspecifice mare a fost observată și la alte 16 specii de cerambicide europene (Hendrich 

et al., 2015; Rougerie et al., 2015). 

Dorcadion lugubre și D. lineatocolle  

Secvențele de COI a speciei D. lugubre sunt împărțite în două claduri, cu o secvență 

grupată cu D. lineatocolle. Specimenul poziţionat greşit este mai mic decât dimensiunea 

caracteristică speciei, având o dimensiunea mai apropiată de D. lineatocolle (Figura 3.8. din 

teză). Acest specimen este heterozigot pentru markerul ITS2, având un haplotip care se 

grupează cu D. lugubre și unul care se grupează cu D. lineatocolle (Figura 3.1). Conform lui 

Danilevsky (2014), specimenele de D. lugubre din Valea Struma din Bulgaria sunt atribuite 

subspeciei D. lugubre minkovae. Individul de D. lugubre cu haplotip mitocondrial de D. 

lineatocolle și secvențe de ITS2 ce corespund cu ambele specii (D. lugubre și D. lineatocolle) 

provine exact din acea zonă (satul Promachonas din Grecia, din zona unde râul Struma intră 

în defileul Roupel). După analizele moleculare și morfologie, considerăm că specimenul 

linPro1001 este un hibrid dintre D. lugubre lugubre sau D. lugubre minkovae și D. 

lineatocolle, specie prezentă în zona de unde specimenul a fost colectat (Minkova, 1961). 

3.2.1. Rezultate 

Aliniamentele şi reţelele de haplotipuri 

Pentru cele 15 specimene de Dorcadion lineatocolle, ambele subspecii de D. lugubre 

și individul hibrid au fost obţinute seturi complete de câte șapte secvențe pentru fiecare 

specimen. 

Aliniamentul de ITS2 are 521 de poziții din care 23 dintre acestea sunt variabile, una 

singură din ele nefiind informativă. Din cauza indelurilor lungimea secvențelor variază între 

508 și 512 nucleotide. Am observant patru indeluri de o singură nucleotide, un indel de două 

nucleotide și patru indeluri de trei nucleotide. Două indeluri de o singură nucleotidă sunt 

suprapuse cu două indeluri de trei nucleotide. Dorcadion lugubre minkovae este separat de 
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două substituții de D. lugubre lugubre, iar ambele subspecii sunt foarte divergente de D. 

lineatoacolle. Hibridul este heterozogot, cu câte o alelă de la fiecare din speciile parentale.  

În aliniamentul Wingless există 469 de poziții, cu 12 poziţii variabile din care 11 sunt 

informative. Cei 3 taxoni sunt distincți însă D. lugubre minkovae apare mai apropiat de D. 

lineatocolle decât de D. lugubre lugubre (4 mutații comparativ cu 7 mutații). Individul hibrid 

este heterozigot pe unele poziții variabile ale acestui marker molecular, având o alelă de D. 

lugubre minkovae și o alelă de D. lineatocolle.  

Aliniamentul Elongation Factor-1α are 348 de poziții iar 4 dintre ele sunt variabile 

și informative. Dorcadion lugubre minkovae este mai apropiat de D. lineatocolle (o mutație) 

decât de D. lugubre lugubre (două mutații). În plus, cele două subspecii de D. lugubre au și 

haplotipuri comune, iar individul hibrid este homozigot cu ambele alele de la D. lineatocolle.  

Există 328 de poziții în aliniamentul de Histona 3 cu o singură poziție variabilă și 

informativă. Cele două subspecii de D. lugubre au același haplotip și sunt separate de D. 

lineatocolle de o singură substituție. Hibridul este heterozigot cu câte o alelă de la ambii 

taxoni parentali. 

În aliniamentul 28S există 842 de poziții din care 3 sunt variabile dar noninformative. 

Majoritatea specimenelor au același haplotip comun, însă mai există alte 4 haplotipuri 

reprezentate de 1-2 indivizi separate de câte o mutație. Individul hibrid este homozigot și 

aparține haplotipului cel mai comun. 

Markerii moleculari mitocondriali amplificați sunt relativ similari din punct de 

vedere informativ. Aliniamentul COI are 658 de poziții, din care 67 sunt variabile, cu doar 

una din acestea noninformativă. Aliniamentul Cytochrom b are 433 de poziții, din care 43 

variabile, cu doar două dintre ele noninformative. Datorită numărului mare de substituții din 

aceste aliniamente, cele două gene mitocondriale nu au fost utilizate pentru a reconstrui 

rețele de haplotipuri ci au fost analizate doar din punct de vedere filogenetic. 

Analiza filogenetică 

Arborii filogenetici mitocondriali (ML și BI) – Fig. 3.10 și Fig. 3.11. (din teză) 

reconstruiți utilizând secvențele concatenate ale markerilor COI și Cytb au topologii 

similare, unde secvențele de D. lugubre minkovae sunt separate într-un clad distinct și foarte 

divergent cu valoarea probabilității posterioare (PP) de 1 și suport bootstrap (BP) de 100%. 

Dorcadion lugubre și Dorcadion lineatocolle sunt poziționate în două claduri surori 

distincte, iar hibridul este inclus în cladul ce grupează toate secvenţele de D. lineatocolle. 

Specimenele de D. lugubre lugubre sunt foarte similare din punct de vedere genetic, iar 
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specimenele de D. lineatocolle prezintă variabilitate mare. În arborele ML suportul pentru 

nodurile D. lineatocolle și D. lugubre lugubre este dat de valoarea BP egală cu 72% pentru 

ambele, iar pentru arborele BI nodurile au valorile PP de 0,74 și 1. Singura diferență dintre 

arborii ML și BI este în interiorul cladului D. lineatocolle, însă acestea sunt secvențe pe 

ramuri foarte scurte. Cei trei taxoni sunt monofiletici în ambele variante de arbori 

filogenetici, iar D. lugubre lugubre este mai similar din punct de vedere genetic cu D. 

lineatocolle decât cu D. lugubre minkovae. 

 În arborii filogenetici nucleari concatenați (ML și BI) Fig. 3.10 și 3.11. (din teză) 

reconstruiți utilizând cei 5 markeri moleculari, taxonii parentali sunt grupați în două clade 

distincte. Dorcadion lugubre și D. lineatocolle sunt monofiletici, unde D. lugubre lugubre 

și D. lugubre minkovae sunt plasați în același clad în concordanță cu taxonomia bazată pe 

morfologie. Cele două claduri, atât in arborele ML cât și în cel BI, sunt susținute de valori 

bootstrap de 100% și respectiv valori PP egale cu 1. Individul hibrid apare în ambele claduri 

în arborii filogenetici deoarece este heterozigot pentru toți markerii moleculari nucleari cu 

excepția EF-1α. Topologiile arborilor filogenetici ML și BI sunt foarte similare, D. lugubre 

lugubre este monofiletic (BP=100, PP=1), iar D. lugubre minkovae apare ca parafiletic. 

Distanțe genetice 

 Distanțele genetice intraspecifice bazate pe COI pentru specimenele de D. 

lineatocolle variază între 0 și 1,82% (Tabel 3.7., Tabel 3.8. din teză), având o variabilitate 

relativ mare între specimenele din localități diferite (Tabel 3.8. din teză). Pentru taxonul D. 

lugubre lugubre distanțele intraspecifice sunt foarte mici, între 0 și 0,46%, cel mai probabil 

deoarece toți indivizii au fost colectați din aceeași zonă și fac parte din aceeași 

metapopulație. Cele două specimene de D. lugubre minkovae au același haplotip și distanța 

genetică dintre acestea și D. lugubre lugubre este de 7,3%, valoare relativ mare. Conform 

rezultatelor unei căutări BLAST, cel mai apropiat taxon de D. lugubre minkovae este 

Dorcadion aethiops (Tabel 3.7. din teză). 

3.2.2. Discuţii  

Taxonii parentali 

 Arealul speciilor parentale ale hibridului este limitat la Peninsula Balcanică. Ambele 

specii sunt prezente în Bulgaria, Grecia și Macedonia, dar D. lineatocolle are o distribuție 

mai largă, fiind prezent și în Albania şi Serbia și Muntenegru (Danilevsky & Lazarev, 2025). 

Conform autorilor Pesarini & Sabbadini (2010), D. lineatocolle este singura specie din 

grupul lineatocolle, iar D. lugubre lugubre şi D. lugubre minkovae fac parte din grupul 
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etruscum, cu o distribuție preponderent în Peninsula Balcanică. Aceeași autori (Pesarini & 

Sabbadini 2007, 2010) au făcut schimbări în taxonomia și nomenclatura acestui grup de 

specii (grupul etruscum), îndeosebi sinonimizând mai mulți taxoni și coborând rangul mai 

multor specii la subspecii. Speciile Dorcadion parinfernale Breuning, D. minkovae, D. 

thessalicum și D. lugubre (sensu Pesarini & Sabbadini, 2007, 2010), similare din punct de 

vedere morfologic, sunt considerate de Danilevsky (2020) ca taxoni vicarianți fiind astfel 

considerate subspecii de Dorcadion lugubre. În acest studiu am utilizat taxonomia conform 

cu Danilevsky (2020). Relativ recent, o altă variantă a taxonomiei grupui etruscum a fost 

propusă de Lazarev (2023) dar nu am luat-o în considerare, deoarece mai mulți taxoni 

sinonimizați de către acest autor sunt distincți din punct de vedere molecular (Dascălu, Caba 

& Fusu, 2022; Caba & Dascălu, 2024; capitolul 3.3. al acestei teze). 

Date genetice ale hibridului 

 Hibridul are haplotipul mitocondrial de D. lineatocolle, ceea ce indică identitatea 

speciei materne, mai exact acest individ hibrid a rezultat din împerecherea unei femele de D. 

lineatocolle cu un mascul de D. lugubre minkovae. Pentru aproape toți markerii moleculari 

nucleari, hibridul este heterozigot (cu o singură excepție – EF-1α), având alele de la ambele 

specii parentale (Fig 3.12. din teză). În arborele filogenetic nuclear concatenat, individul 

hibrid este poziționat în mijlocul cladului D. lineatocolle, dar este bazal în cladul D. lugubre, 

o cauză probabilă este faptul că hibridul este homozigot pentru markerul molecular EF-1α, 

ambele alele fiind de D. lineatocolle. Această situație sugerează că individul parental D. 

lugubre minkovae prezenta urme de introgresie și astfel putem avea o posibilă explicație de 

ce hibridul este mai similar cu D. lineatocolle. 

Taxonomia lui Dorcadion lugubre lugubre 

 Abordarea integrativă în analiza acestui individ hibrid și a speciilor lui parentale a 

dus la descoperirea unor noi perspective privind taxonomia speciei D. lugubre, care diferă 

în funcție de autorii ce au abordat acest subiect (Danilevsky, 2020; Lazarev, 2023; Pesarini 

& Sabbadini, 2007, 2010). 

Dorcadion lugubre lugubre reprezintă încă un caz de discordanță între morfologie și 

datele moleculare, situații recent descoperite în tribul Dorcadionini (Dascălu, Caba & Fusu., 

2022 şi capitolul 3.1; Karpiński, Gorring & Cognato, 2023). Arborele filogenetic nuclear 

este în concordanță cu morfologia și taxonomia, cele două subspecii de D. lugubre fiind 

grupate, însă în arborele filogenetic mitocondrial, D. lugubre minkovae este separat de D. 

lugubre lugubre, subspecia nominotipică fiind grupată cu D. lineatocolle iar distanța 
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genetică dintre cei doi taxoni este mică (Fig 3.10. din teză). Rangul taxonomic de subspecie 

pentru D. lugubre minkovae (după Danilevsky, 2020) este susținut de genele nucleare – toate 

specimenele de D. lugubre sunt plasate în același clad cu divergență minimă. În plus, 

structura endofalusului celor două subspecii este identică. În rețelele de haplotipuri 

reconstruite pentru fiecare marker molecular, cele două subspecii de D. lugubre sunt foarte 

similare dar distincte în rețeaua ITS2, iar în rețelele H3 și EF-1α au alele în comun. D. 

lugubre minkovae este mai apropiat de D. lineatocolle (patru substituții) decât de D. lugubre 

lugubre (șapte substituții) în rețeaua reconstruită cu secvențele Wg. În analiza markerilor 

mitocondriali se poate observa că D. lugubre lugubre este apropiat de D. lineatocolle chiar 

dacă sunt distincți, distanța minimă dintre cei doi taxoni pe COI fiind de 2,58% (Fig 3.10., 

Tabel 3.7. din teză), valoare situată la pragul dintre variabilitatea intraspecifică și cea 

interspecifică. Comparativ, cea mai mare valoare intraspecifică dintre specimene de D. 

lineatocolle este 1,82% (Fig 3.10., Tabel 3.7. din teză). Aceste discrepanțe indică posibile 

evenimente de hibridizare și evoluție reticulată în istoria acestor taxoni. Putem afirma 

datorită divergenței mari de la nivelul ADN–ului mitocondrial că introgresia în acest caz nu 

este recentă sau în desfășurare. 

 În ciuda divergenței mari pentru markerul molecular COI, considerăm lugubre și 

minkovae subspecii deoarece morfologia endofalusului este identică pentru ambele și pentru 

că secvențele markerilor moleculari nucleari sunt identice sau foarte similare. Morfologia și 

ADN–ul nuclear au prioritate deoarece ADN–ul mitocondrial poate trece bariera dintre 

specii și poate induce astfel în eroare cum am arătat aici și în capitolul anterior.  

Evoluția reticulată în tribul Dorcadionini 

 Din punct de vedere mitocondrial, D. lugubre minkovae este foarte divergent față de 

subspecia nominotipică (7,1%) ceea ce înseamnă că ele ar reprezenta teoretic două specii 

foarte diferite și total distincte [după Hebert et al. (2003) conform cărora, valoarea distanței 

genetice pentru COI între două specii este mai mare de 2-3%]. Astfel, am căutat în GenBank 

secvențe similare cu secvențele noastre de D. lugubre minkovae, iar rezultatul cel mai 

apropiat au fost secvențele de D. aethiops discutate în capitolul anterior unde am postulat că 

D. aethiops a capturat mitocondrii de la un taxon necunoscut din subgenul Cribridorcadion, 

dovada fiind poziția acestora în arborele filogenetic COI. Încă nu puteam determina cu 

exactitate taxonul de la care a capturat mitocondrii D. aethiops, însă putem confirma că acest 

taxon este din aceeași linie mitocondrială ca și D. lugubre minkovae, deoarece D. aethiops 
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și D. lugubre minkovae au o similaritate de 97,57% (2,43% divergență) fiind taxoni soră în 

arborele din Figura 3.13 (din teză).  

Cu toate că încă nu avem datele pentru a dovedi originea hibridă a genomului nuclear, 

nu putem considera o simplă coincidență faptul că morfologia externă a celor doi taxoni este 

atât de similară. O explicație alternativă este că D. aethiops este un taxon stabil ce a capturat 

mitocondrii (Bonnet et al., 2017) dar această ipoteză este incompletă deoarece nu clarifică 

motivul asemănării izbitoare a morfologiei externe cu Dorcadion lugubre minkovae care nu 

poate fi explicată decât de introgresia şi a unor gene nucleare. Chiar dacă D. aethiops este o 

specie hibridogenă intersubgenetică, clasificarea taxonomică a acestei specii este corectă 

deoarece aceasta se bazează pe structura genitaliei mascule (Breuning, 1943b; Danilevsky, 

Kasatkin & Rubenyan, 2005) care este tipică pentru subgenul Carinatodorcadion. 

3.3. Reconstrucţia filogeniei tribului Dorcadionini utilizând mai mulţi loci 

mitocondriali şi nucleari. 

3.3.1. Rezultate 

Aliniamente utilizate pentru testarea monofiliei triburilor Dorcadionini, Lamiini şi 

Monochamini 

Am construit o matrice multilocus pentru a determina monofilia tribului 

Dorcadionini, unde am construit un aliniament cu 27 de secvențe originale cu minim câte un 

reprezentant din fiecare gen și subgen inclus în tribul Dorcadionini (au fost alese 

specimenele cu cât mai mulţi markeri) și 40 de secvențe importate din GenBank (Tabel 2.4. 

din teză). 

Aliniamentul Citocrom oxidaza subunitatea I are o lungime de 1548 pb (cele mai 

scurte secvenţe au 418), fără inserții/deleții, cu 870 de situsuri conservate, 678 de situsuri 

variabile și 587 situsuri informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul Citocrom b are o lungime de 1143 pb fără inserții/deleții (cele mai 

scurte secvențe au 403 pb), cu 644 situsuri conservate, 496 situsuri variabile și 395 situsuri 

informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul Elongation factor-1α are o lungime de 1326 pb (cele mai scurte 

secvențe au 203 pb) cu 4 până la 25 inserții/deleții (în intron), cu 980 situsuri conservate, 

338 situsuri variabile și 202 situsuri informative pentru parcimonie. 
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Aliniamentul Wingless are o lungime de 480 de pb (cele mai scurte secvențe au 431 

de pb), cu 6 sau 9 inserții/deleții (multiplu de 3, indicând că se păstrează cadrul de citire), cu 

288 situsuri conservate, 184 situsuri variabile și 145 situsuri informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul Histona 3 are o lungime de 328 de pb (cele mai scurte secvențe au 225 

și 285 de pb), fără inserții/deleții, cu 210 situsuri conservate, 118 situsuri variabile și 95 

situsuri informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul ITS2 are o lungime de 677 pb (cele mai scurte secvențe au 512 pb),  cu 

116 – 235 inserții/deleții (cum este de aşteptat de la o secvenţă non codantă), cu 264 de 

situsuri conservate, 342 situsuri variabile și 215 situsuri informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul 28S are o lungime de 1445 pb (cele mai scurte secvențe au 334 pb) cu 

32 – 125 inserții/deleții, cu 1118 situsuri conservate, 273 situsuri variabile și 111 situsuri 

informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul 18S are o lungime de 1361 pb (cele mai scurte secvențe au 559 pb) cu 

1 sau 2 inserții/deleții, cu 1348 situsuri conservate, 11 situsuri variabile și 3 situsuri 

informative pentru parcimonie. 

Aliniamente utilizate pentru analiza relaţiilor filogenetice în interiorul tribului 

Dorcadionini 

Matricea este formată din 2 aliniamente mitocondriale (Citocrom c oxidaza 

subunitatea I și Citocrom b), 3 aliniamente nucleare în copie unică (Elongation factor 1α, 

Wingless și Histona 3) și 3 aliniamente nucleare ribosomale (ITS2, 28S și 18S). Din această 

analiză multilocus am eliminat proba Al2101 (Acrocinus longimanus) întrucât este prea 

distantă filogenetic; aceasta a fost utilizată doar în analizele de testare a monofiliei. 

Dintre acestea, aliniamentele mitocondriale sunt aproape complete, COI are 112 

secvențe originale plus încă 15 secvențe descărcate din GenBank (Tabel 2.5. din teză), din 

care 2 sunt foarte scurte de 261 și 317 pb cu o inserție/deleție, 19 de secvențe de 419 pb și o 

inserție/deleție, 17 secvențe cu lungimi cuprinse între 452 și 658 cu sau fără o inserție/deleție 

și în final 75 secvențe complete de 659 de pb și o inserție/deleție. Inserţia/deleţia este dată 

de o secvenţă din GenBank. În acest aliniament sunt 343 situsuri conservate, 316 situsuri 

variabile și 294 situsuri informative pentru parcimonie. 

Aliniamentul Cytb are 98 de secvențe originale (o secvență de 405 pb și restul de 436 

pb cu o inserție de 3 pb și aparent o deleție de 1 pb la un specimen), plus o secvență 

descărcată din GenBank (Tabel 2.5. din teză). În acest aliniament există 186 situsuri 

conservate, 247 situsuri variabile și 202 situsuri informative pentru parcimonie. 



 

30 

 

Am obținut 53 de secvențe de Elongation Factor 1α, din care 3 incomplete de 248, 

304 și 334 pb și 50 de secvențe complete de 348 pb. În analiza multilocus am adăugat la 

aliniamentul inițial 4 secvențe descărcate din GenBank (Tabel 2.5. din teză), rezultând un 

aliniament cu 222 situsuri conservate, 126 situsuri variabile și 84 situsuri informative pentru 

parcimonie. 

Aliniamentul de Wingless are 64 de secvențe originale cu lungimi între 457 și 475 pb 

cu sau fără 3 sau 6 inserții/deleții și 4 secvențe importate din GenBank (Tabel 2.5. din teză) 

rezultând un aliniament cu 326 de situsuri conservate, 143 situsuri variabile și 105 situsuri 

informative pentru parcimonie. 

Cele mai multe secvențe obținute pentru markerii nucleari sunt cele de Histona 3, 

mai exact 102 cu lungimi între 246 și 328 pb fără inserții/deleții. În analiza multilocus am 

adăugat 5 secvențe descărcate din GenBank (Tabel 2.5. din teză) rezultând un aliniament cu 

214 situsuri conservate, 114 situsuri variabile și 99 situsuri informative pentru parcimonie. 

Pe locul 3 ca dimensiune, se află aliniamentul de ITS2 cu 102 de secvențe cu lungimi 

între 485 pb și 831 pb și cu 195 până la 430 inserții/deleții. În analiza multilocus am adăugat 

2 secvențe descărcate din GenBank (Tabel 2.5. din teză), rezultând un aliniament cu 320 de 

situsuri conservate, 410 situsuri variabile și 265 situsuri informative pentru parcimonie. 

Am obținut 84 de secvențe de 28S, din care 25 scurte cu lungimi între 314 pb și 480 

pb cu 13 până la 22 de inserții/deleții, celelalte 60 de secvențe au între 798 pb și 862 pb cu 

18-22 inserţii/deleții. La aliniamentul analizat am adăugat 7 secvențe minate din GenBank 

(Tabel 2.5. din teză) care au mărit aliniamentul la 1084 pb din care 948 sunt situsuri 

conservate, 130 situsuri variabile și 64 de situsuri informative pentru parcimonie. 

Cel mai mic aliniament este cel de 18S, cu 44 de secvențe din care una scurtă de 448 

pb, iar restul de 43 sunt între 874 pb și 1361 pb cu sau fără 2 inserții/deleții. În acest 

aliniament nu au fost adăugate secvențe din GenBank și există 1345 situsuri conservate, 14 

situsuri variabile și 4 situsuri informative pentru parcimonie. 

Gradul de exhaustivitate a setului de date 

Am obținut și analizat secvențe pentru 1 până la 8 markeri moleculari de la 114 

specimene. Astfel, dintre toate probele am reușit să amplificam toți cei 8 markeri moleculari 

pentru 32 de probe, 7 markeri moleculari pentru 18 probe, 6 markeri moleculari pentru 16 

probe, 5 și 4 markeri moleculari pentru 18 probe diferite, pentru câte 4 probe am amplificat 

2 sau 3 markeri moleculari și nu în ultimul rând, 4 probe au putut fi amplificate doar pentru 

un singur marker molecular. Probele cu un singur marker au fost incluse în analiză datorită 
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importanței în sistematica și taxonomia grupului. La acestea am mai adăugat încă 40 

specimene cu secventele descărcate din GenBank (Tabel 2.4. dinn teză). 

Analiza filogenetică individuală a markerilor moleculari 

 Primul pas în reconstrucţia multilocus a fost reconstrucţia arborilor filogenetici 

pentru fiecare marker molecular în parte. Scopul este de a verifica dacă există contaminare 

încrucișată sau secvenţe paraloage (pseudogene de exemplu). Aceasta poate fi detectată dacă 

se observă identitate genetică între specii neînrudite sau prin poziţionarea în filogenie a unei 

specii în grupul de specii greşit. Pentru aceasta este necesară o bună cunoaştere a taxonomiei 

grupului. De asemenea, pot fi detectate secvenţe plasate pe ramuri lungi ce indică  



 

Figura 3.22. Arbori filogenetici multilocus ML stânga) și BI (dreapta), bazați pe setul de date restrâns pentru Dorcadionini dar extins pentru 

Lamiini şi Monochamini. Culorile indică triburile în care sunt încadrați taxonii analizați. 



amplificarea de pseudogene. In ambele cazuri aceste secvenţe sunt eliminate. Dacă se omite 

această etapă, aceste secvenţe nu mai pot fi detectate în analizele concatenate, dar pot duce 

la o topologie greşită.  

Testarea monofiliei triburilor Dorcadionini, Lamiini şi Monochamini 

Pentru a demonstra monofilia tribului Dorcadionini, au fost generaţi arbori 

filogenetici multilocus ML (cu RAxML-NG şi IQTree) și BI (cu MrBayes) – Figurile 3.22. 

și 3.23. (din teză) folosind un set de date restrâns pentru Dorcadionini dar extins pentru 

Lamiini şi Monochamini. Topologia arborilor rezultaţi este foarte similară, oferind mai multă 

încredere în rezultatele prezentate aici. În arborii RAxML şi MrBayes, cladul cu majoritatea 

genurilor de Dorcadionini incluse în analiză (Iberodorcadion, Dorcadion și 

Politodorcadion) este soră cu cladul ce include reprezentanți ai genurilor Morimus și 

Herophila (din Lamiini) şi Neodorcadion (Dorcadionini). Astfel, în aceste analize doar o 

parte din reprezentanţii tribului Dorcadionini formează o grupare monofiletică. Acest grup 

de Lamiini şi Dorcadionini este susținută de o valoare PP maximă (1) în arborele BI, o 

valoare BP de 92% în arborele ML cu RAaML şi SH-aLRT de 96 cu UFBoot de 100 în 

arborele IQTree. Cu toate acestea, în interiorul acestui clad relaţia dintre cele 3 genuri de 

Dorcadionini şi cladul Morimus+Herophila are suport foarte mic, iar poziţia genului 

Iberodorcadion variază în funcţie de metoda folosită pentru reconstrucţia filogeniei. 

Următorul clad din ambii arbori este reprezentat de două specii de Pseudoechthistatus, 

relaţia sa cu cladul anterior având valoare BP de 78% pentru arborele RAxML,  PP egală cu 

0,93 în arborele BI, iar în arborele IQTree SH-aLRT de 95 cu UFBoot de 99.  

Poziția genului Eodorcadion este bazală față de ceilalți Dorcadionini, genul fiind 

plasat în același clad cu Lamia (genul tip al tribului Lamiini), cu valori de suport maxime 

(BP=100% și PP=1, SH-aLRT = 99, UFBoot = 100) și Lamiomimus cu valori de suport la 

fel de mari (BP=95% și PP=1, SH-aLRT = 95, UFBoot = 99). Relaţia dintre cladul 

Lamiomimus+Lamia+Eodorcadion şi cel anterior are valori BP și PP destul de mici (BP = 

49,  PP= 0,68, SH-aLRT = 76, UFBoot = 93). O posibilă explicație pentru aceste valori este 

faptul că Lamiomimus și cele două specii de Pseudoechthistatus au doar markeri moleculari 

mitocondriali incluși în analiza multilocus concatenată spre deosebire de Lamia textor și cei 

doi taxoni de Eodorcadion care au și gene nucleare.  

În continuare, tot acest clad este soră cu Pseudhammus (BP =88% , PP = 0,9, SH-

aLRT = 84, UFBoot = 97), iar apoi cu Morimospasma (BP = 100% , PP = 1, SH-aLRT = 

100, UFBoot = 100). Tot acest grup ce conţine reprezentanţi ai triburilor Dorcadionini şi 
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Lamiini (ce nu sunt reciproc monofiletice) este inclus în grupul genurilor din tribul 

Monochamini pe care astfel îl fac să fie parafiletic. Tot în tribul Monochamini este inclus şi 

Rhodopina (Desmiphorini). Alte deosebiri dintre cei trei arbori filogenetici obţinuţi constau 

în special în poziţia genurilor Annamanum şi Blepephaeus care fie formează un grup soră cu 

Lamiini+Dorcadionini (arborele RAxML), fie formează un clad destul de bazal în cadrul 

tribului (arborii IQTree şi MrBayes). Poziţia genurilor Macrochenus şi Psacotea variază de 

asemenea foarte mult, fiind chiar în exteriorul tribului în arborele IQTree. 

Filogenia tribului Dorcadionini: mitocondrial vs nuclear 

Topologia arborilor filogenetici obţinuţi din seturile de date concatenate 

mitocondriale și respectiv nucleare are același aspect general ca topologia arborilor construiți 

pentru testarea monofiliei triburilor. Cel mai bazal taxon în arborele mitocondrial este 

Pf1801 (Paraglenaia), iar în cel nuclear este grupul Pf1801 cu PuIt1801 

(Paraglenaia+Parmena). La fel ca în arborii construiți pentru testarea monofiliei, Lamia 

textor se plasează bazal în cladul cu indivizi din genul Eodorcadion având suport puternic, 

valoarea PP este 1 atât în arborele filogenetic mitocondrial cât și cel nuclear. Topologia din 

interiorul cladului Eodorcadion diferă în cei doi arbori însă nu semnificativ și fără suport la 

noduri; multe dintre noduri (PP < 0,6). Notabil este faptul că E. humerale EhuLK0153 este 

plasat cu E. virgatum din subgenul nominal în arborele mitocondrial dar cu E. brandtii din 

subgenul Ornatodorcadion în arborele nuclear. 

Poziția genurilor Herophila și Morimus (Lamiini) variază între cei doi arbori: în 

arborele filogenetic mitocondrial BI (Fig. 3.24) dar și în arborele filogenetic ML (Fig. 3.25. 

din teză) cei doi taxoni sunt bazali faţă de Dorcadionini şi sunt grupul lor soră, în ambii 

arbori cu suportul pentru noduri mare (PP = 1 și BP = 94%). Însă, în arborele filogenetic 

nuclear cele două genuri sunt în același clad cu Neodorcadion, suportul pentru acest clad 

fiind la limita între mare și moderat (PP=0,93 și BP = 85%). Practic în arborele nuclear 

Morimus şi Herophila fac parte din Dorcadionini.  

În arborii filogenetici mitocondriali genul Iberodorcadion este soră cu genul 

Neodorcadion, în analiza BI suportul este moderat (PP = 0,82), iar în analiza ML suportul 

este mic (BP = 43%). În arborii filogenetici nucleari, cladul Iberodorcadion este soră cladul 

ce cuprinde genurile Dorcadion și Politodorcadion. Topologia internă a cladului 

Iberodorcadion este ușor diferită între arborii mitocondriali și nucleari. 

Diferențele dintre arborii BI mitocondrial și nuclear sunt evidențiate prin culori în 

Figura 3.24. În porțiunea din arbori în care se află taxonii (specii şi subspecii) din genurile 
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Dorcadion și Politodorcadion se poate observa cele mai multe diferențe de topologie. Genul 

Politodorcadion nu se separă de genul Dorcadion într-un alt clad, ci este poziționat în 

interiorul cladului format din taxoni din Dorcadion s. str. În plus, în arborele nuclear, taxoni 

din Politodorcadion nu sunt grupați într-un clad ca în arborele mitocondrial ci se amestecă 

printre taxonii de Acutodorcadion și Dorcadion s. str. De exemplu, în arborele mitocondrial 

P. politum poRu0601 este grupat cu P. balchashense PbaKz1701, iar în cel nuclear este cel 

mai apropiat de D. cephalotes ceKz230. Aceeași situație este valabilă și pentru subgenurile 

Acutodorcadion și Dorcadion s. str.  menționate anterior, care în arborele mitocondrial BI 

(Fig 3.24) au taxonii grupați în claduri cu excepția lui crKz2301 (Dorcadion s. str) şi 

myKa1501 (Acutodorcadion) care se poziționează bazal, separat de congenerii lor. În 

arborele filogenetic nuclear BI toți taxonii de Politodorcadion, Dorcadion s. str. și 

Acutodorcadion sunt amestecați între ei formând 2 claduri (genele nucleare sunt mai puţin 

informative în grupurile cu divergenţă recentă).  

Taxonii de Dzhungarodorcadion (un subgen considerat sinonim) incluși în analiză, 

au aceeași poziție în ambii arbori filogenetici mitocondrial și nuclear, bazal față de 

Politodorcadion, Dorcadion s. str. și Acutodorcadion.  

O altă diferență dintre cei doi arbori este individul axDD1701, aparținând unei 

subspecii de D. axillare discutată în capitolul 3.1 care este plasată fie cu subspecia 

nominotipică fie cu D. murrayi. 

Speciile din subgenul Carinatodorcadion incluse în analiză sunt grupate într-un clad 

în ambii arbori filogenetici, însă în arborele mitocondrial, individul de D. aethiops aeTM01 

nu se poziționează în cladul Carinatodorcadion ci împreună cu grupul pedestre. Acest caz 

special este discutat în capitolul 3.1 și capitolul 3.2. 

Subgenul Megalodorcadion este reprezentat de 2 specimene din aceeași specie, D. 

glabrofasciatum, aceste două probe sunt atât in arborii mitocondriali cât și în arborii nucleari 

în același clad cu o specie din subgenul Cribridorcadion – D. infernale. Poziția acestui clad 

în interiorul arborilor filogenetici mitocondriali diferă semnificativ față de cei nucleari. 

Subgenul Maculatodorcadion este reprezentat în analiză de specia tip, D. 

quatrimaculatum și 2 secvențe importate de D. tristis (de la Soydabaş-Ayoub & Uçkan, 

2024). În arborii filogenetici mitocondriali (BI și ML) și în arborele nuclear ML  - Figura 

3.26. (din teză) (dar cu suport mic), cei doi taxoni formează un clad soră cu D. gashtarovi, 

iar in arborele nuclear BI D. tristis nu mai este în același clad cu taxonii amintiți anterior. O 

posibilă explicație pentru această neconcordanță este faptul că D. tristis are incluse în analiză 

doar 2 secvențe, COI mitocondrial și 28S nuclear, iar D. qatrimaculatum și D. gashtarovi au 
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câte 8 secvențe fiecare (COI, Cytb, Wg, H3, Ef-1α, 18S, 28S și ITS2). Secvenţa 28S este 

foarte puţin informativă. 

Două grupuri de specii, grupul ljubetense şi grupul minutum, au poziție foarte diferită 

în filogenia mitocondrială şi cea nucleară. În arborele mitocondrial grupul minutum este cel 

mai bazal grup din genul Dorcadion, el fiind derivat şi soră cu grupul ljubetense în arborele 

nuclear (PP = 0,9). 

Filogenia tribului Dorcadionini: date concatenate   

Arborii filogenetici realizaţi plecând de la aliniamentul concatenat nuclear plus 

mitocondrial au topologie foarte similară indiferent de metoda utilizată: ML cu RAxML-NG 

(Fig. 3.27) sau IQTree (Fig. 3.28 din teză) pe de o parte şi BI cu MrBayes (Fig. 3.29. din 

teză), pe de altă parte. In continuare, vom discuta arborele ML obţinut cu RAxML-NG 

menţionând diferențele acolo unde este cazul. 

Reprezentanţii tribului Dorcadionini sunt repartizaţi în două claduri, unul ce conţine 

doar genul Eodorcadion ce este soră cu Lamia (genul tip al tribului Lamiini) şi un alt clad 

ce grupează restul genurilor: Dorcadion, Iberodorcadion, Neodorcadion şi Politodorcadion. 

Acest al doilea clad conţine şi genurile Morimus şi Herophila (ambele clasificate în Lamiini) 

în poziţie bazală. Suportul statistic pentru fiecare din cele două claduri este de BP = 99%, 

SH-aLRT = 100, UFBoot = 100, PP = 1 pentru primul şi BP = 93%, SH-aLRT = 99, UFBoot 

= 99, PP = 1 pentru cel de al doilea. 

În cadrul genului Eodorcadion gruparea bazală este formată din specia tip a 

subgenului Humerodorcadion (E. humerale) şi un reprezentant din subgenul nominotipic (E. 

virgatum). Restul speciilor incluse în analiză nu formează nici ele claduri ce corespund exact 

cu cele trei subgenuri ale genului: Eodorcadion s.str. este monofiletic (exceptând lipsa lui E. 

virgatum menţionat anterior), dar subgenul nominotipic face ca subgenul Ornatodorcadion 

să fie parafiletic. 

Genurile Iberodorcadion şi Neodorcadion sunt reciproc monofiletice şi sunt claduri 

soră. Genul Dorcadion este parafiletic întrucât genul Politodorcadion este inclus (eng. 

nested) în el. Cu toate acestea reprezentanții acestor 4 genuri formează un singur clad. Acesta 

este aproape echivalent cu tribul Dorcadionini, lipsindu-i doar genul Eodorcadion. În această 

configuraţie redusă, Dorcadionini aproape că nu are suport pe nici un arbore (BP = 35, SH-

aLRT = 42, UFBoot = 67, PP = 0,57) însă cladul ce include şi grupul lor soră (Morimus + 

Herophila) are suport foarte mare (BP = 93, SH-aLRT = 99, UFBoot = 99, PP = 1). Suportul 
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statistic redus spre inexistent derivă din structura arborilor, în care ramul ce duce la trib este 

foarte scurt, indicând o radiaţie adaptativă foarte rapidă. 

Structura subgenerică a genului Dorcadion este şi ea reflectată parţial în topologia 

arborelui filogenetic. Maculatodorcadion şi Carinatodorcadion sunt singurele subgenuri 

monofiletice. Pentru primul, suportul este mare (BP = 99, SH-aLRT = 96, UFBoot = 100, PP 

= 1), pentru al doilea este ceva mai mic din cauza includerii ca specie bazală a lui D. aethiops; 

cu tot cu această specie, BP = 55, SH-aLRT = 98, UFBoot = 81, PP = 1, iar restul speciilor 

formează o grupare cu BP = 99, SH-aLRT = 100, UFBoot = 100, PP = 1. Pentru subgenul 

Megalodorcadion am avut o singură specie inclusă (D. glabrofasciatum) care s-a dovedit a 

fi aproape identică din punct de vedere genetic pentru cele 4 gene studiate cu D. infernale 

din subgenul Cribridorcadion. Subgenurile Dorcadion s. str. şi Acutodorcadion sunt 

polifiletic şi respectiv parafiletic, iar împreună cu celelalte trei subgenuri menţionate anterior 

fac ca subgenul Cribridorcadion care este şi cel mai mare subgen, să fie parafiletic. 

Genul Politodorcadion, descris iniţial ca subgen, s-a dovedit a fi foarte apropiat de 

Dorcadion s. str. O specie este chiar inclusă în Dorcadion s. str. însă ea este reprezentată de 

o singură genă şi confidenţa este mică. 

Cei 3 taxoni incluşi în analiză şi care erau parte din subgenul Dzhungarodorcadion 

acum considerat sinonim cu Cribridorcadion, formează o grupare parafiletică poziționată 

bazal la cladul format din grupurile din Asia: Acutodorcadion, Dorcadion s. str. şi 

Politodorcadion, făcând astfel tranziţia dintre Cribridorcadion şi acestea. 

O grupare monofiletică ce poate fi observată pe arbori este formată din specii 

apropiate morfologic de Dorcadion arenarium, D. scopolii, D. pusillum. Acest grup nu a fost 

niciodată delimitat ca subgen, dar întrucât include şi pe D. arenarium ce este specia tip a 

subgenului Autodorcadion ar putea fi denumită aşa. Gruparea are suport mare, cu BP = 100, 

SH-aLRT = 100, UFBoot = 100, PP = 1. 

3.3.2. Discuţii 

Triburile Dorcadionini, Lamiini şi Monochamini nu sunt monofiletice 

Din cele trei triburi analizate din punct de vedere filogenetic, numai Dorcadionini 

sunt monofiletici (daca se exclude genul Eodorcadion). În arborii din figurile 3.22. și 3.23. 

(din teză), în Dorcadionini sunt incluse și genurile Morimus și Herophila. Acest lucru se 

întâmplă probabil pentru că Dorcadionini au un eșantionaj redus iar grupurile externe 

(outgrupuri) au mulți taxoni, dar cu puține gene, fiind preluați predominant din GenBank. În 

toate filogeniile  
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Figura 3.27. Arbore filogenetic multilocus ML (RAxML), cu setul de date complet pentru Dorcadionini și cu structura 

taxonomică subgenerică indicată (sunt notate inclusiv subgenuri considerate sinonime) și aliniamentul multilocus 



în care eșantionajul pe Dorcadionini este mare și se utilizează toate genele, Herophila 

și Morimus (Lamiini) nu mai fac parte din trib, ci sunt grupul soră al Dorcadionini.  

Lamiini în sens restrâns (fără Dorcadionini și Monochamini) sunt o grupare 

parafiletică, cu Herophila şi Morimus mai apropiaţi filogenetic de Dorcadionini decât de alte 

genuri din trib. Aşa cum am arătat și în ultima parte a subcapitolului de discuții, Eodorcadion 

trebuie să facă și el parte din acest trib, contrar unor clasificări actuale (Danilevsky & 

Lazarev, 2025). 

Monochamini este de asemenea, o grupare parafiletică chiar dacă în interiorul lui 

există un mare grup monofiletic care include genul tip Monochamus, Anoplophora şi 

genurile înrudite cu acestea.  

Propunerea lui de Santana Souza (2020) de a considera cele trei triburi ca sinonime 

si de a le denumi Lamiini (numele cel mai vechi) ar trebui acceptată din punct de vedere al 

sistematicii filogenetice.  

Pentru taxonomiştii care acceptă şi taxoni parafiletici cele trei triburi pot fi păstrate 

pe bază de caractere plesiomorfe cu condiţia ca Eodorcadion să fie transferat în Lamiini 

sensul restrâns. Monochamiini sunt grupul bazal de specii xilofage care are capacitate de 

zbor, Lamiini sunt predominant tot xilofage dar și-au redus aripile și au pierdut capacitatea 

de zbor, iar Dorcadionini la fel ca Lamiini nu zboară (aripile posterioare fiind și mai reduse) 

dar în plus s-au adaptat la a se hrăni atât ca larvă cât şi ca adult cu graminee. 

Filogenia tribului Dorcadionini: genomul mitocondrial şi nuclear sunt concordante 

Compararea filogeniilor nucleară şi mitocondrială relevă o serie de cazuri potenţiale 

de introgresie mitocondrială. Dacă cazurile discutate în capitolele 3.1. şi 3.2. (Dorcadion 

pusillum, Dorcadion axillare, Dorcadion aethiops, Dorcadion lugubre) pot fi confirmate 

întrucât au fost analizate numeroase specimene, cele observate în această analiză indică 

potențiale viitoare direcţii de cercetare, întrucât este vorba despre indivizi singulari. 

Totuşi, în cazul speciilor D. pantherinum (paKz1901 şi 1902) şi D. kapchagaicum 

(kaKz1901 şi 1902) care au secvenţe mitocondriale din acelaşi haplogrup, dar care sunt 

distincte morfologic pe baza dezvoltării şi sculpturii carenelor humerală şi dorsală şi a 

desenului elitral (Plavilstshikov, 1958; Danilevsky 1995, 1996) secvenţele nucleare 

confirmă că sunt specii distincte. Pentru aceste două specii au fost secvenţiaţi câte doi 

indivizi, extraşi la date diferite, pentru a exclude posibilitatea unei contaminări în laborator. 

Dorcadion koenigi (bkDg2101) chiar dacă face parte din subgenul Cribridorcadion 

când a fost descris, a fost comparat cu patru specii din subgenul Carinatodorcadion 

Zenbook
Evidenţiere

Zenbook
Evidenţiere



 

40 

 

(Jakovlev, 1897). În filogenia mitocondrială, el apare ca specie bazală la cladul ce grupează 

speciile apropiate de D. pedestre şi subgenul Carinatodorcadion ceea ce este concordant cu 

morfologia speciei. Pe arborele nuclear însă poziţia sa se schimbă radical, fiind apropiat de 

subgenul Maculatodorcadion dar cu suport aproape inexistent (PP = 0,37), setul de date 

nuclear fiind mai puţin informativ datorită numărului mic de gene. 

În ansamblul lor, cei doi arbori sunt suficient de similari pentru a putea concatena 

secvenţele mitocondriale şi cele nucleare, iar cazurile de transfer interspecific de mitocondrii 

au loc între specii apropriate filogenetic pentru a nu periclita imaginea de ansamblu a 

evoluţiei grupului.   

Clasificarea generică şi subgenerică a tribului Dorcadionini pe baza filogeniei 

multilocus 

O concluzie inevitabilă, indiferent de şcoala de gândire taxonomică (una care acceptă 

parafilia sau una care acceptă doar grupuri monofiletice ca taxoni) este că genul Eodorcadion 

trebuie exclus din tribul Dorcadionini. Acest trib este monofiletic în analizele cu o 

eşantionare mare din trib, dar nu include şi genul Eodorcadion. Acesta este grup soră cu 

genul Lamia (gen tip al tribului și al subfamiliei). Intrucât Lamia nu poate fi inclusă în 

Dorcadionini, tribul Lamiini având prioritate conform Codului Internaţional de 

Nomenclatură Zoologică, singura soluţie este transferarea genului Eodorcadion în Lamiini. 

Dorcadionini fără Eodorcadion este monofiletic și nu polifiletic, chiar dacă face ca Lamiini 

să fie parafiletic. 

Prin excluderea genului Eodorcadion, distribuția tribului Dorcadionini trebuie 

restrânsă, arealul grupului ajungând de fapt cu limita estică în estul Kazahstanului şi regiunea 

Dzsungaria din China (nordul regiunii Xinjiang). Practic Mongolia și Korea sunt excluse 

complet întrucât în aceste state este prezent doar genul Eodorcadion care nu face parte din 

trib. Singura excepție este Politodorcadion lativittis (Kraatz) descoperit recent în SV 

Mongoliei, la aproximativ 15 km de granița cu China (Danilevsky & Lazarev 2025). 

Politodorcadion este inclus în Dorcadion s.str. din care şi făceau parte toate speciile 

până în 1996, când a fost descris ca subgen distinct (Danilevsky 1996). Datorită poziţiei sale 

filogenetice, el poate fi considerat cel mult un subgen.  

Clasificarea subgenurilor de Dorcadion ca genuri separate aşa cum este propus 

uneori  (Breuning & Villiers 1967; Sama, 2002) este exclusă. Recent, Özdikmen & Kaya 

(2015) vin din nou cu propunerea (dar doar propunerea) de a ridica la rang de gen aproape 

toate subgenurile. O fac însă doar pentru subgenul Megalodorcadion pe care îl ridică la rang 

https://lamiinae.org/publication-1464.html
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de gen ca să poată descrie în interiorul lui două noi subgenuri (Fusodorcadion şi 

Anatolodorcadion).  

Toate aceste propuneri nu sunt justificate din punct de vedere filogenetic întrucât 

toate subgenurile sunt incluse în interiorul celui mai mare subgen, Cribridorcadion, pe care 

îl fac parafiletic. În plus, unele subgenuri nu sunt nici măcar monofiletice. Astfel, 

Acutodorcadion este parafiletic pentru că Dorcadion (A.) nikolaevi Danilevsky este bazal 

pentru un clad ce include atât subgenul Acutodorcadion cât şi subgenul nominotipic şi genul 

Politodorcadion. De fapt, când descrie această specie, Danilevsky (1995) afirmă că nu are 

afinități clare cu nici o specie din gen. Subgenul Dorcadion s.str. este polifiletic, cu 

Dorcadion (D.) crassipes Ballion fiind din nou o specie bazală faţă de toate celelalte şi 

neînrudită direct cu ceilalți membri ai subgenului. 

Iberodorcadion trebuie să fie tratat ca gen distinct de genul Dorcadion, chiar dacă a 

fost descris ca subgen. Începând cu Vives (1976), el a fost considerat gen distinct, exceptând 

propunerea lui Tomé (2002) care sugerează retrogradarea la subgen şi Sama (2002) care 

propune sinonimizarea cu Dorcadion, dar nu o face. Această propunere nu este justificată 

din punct de vedere filogenetic întrucât Iberodorcadion pare a fi mai apropiat de genul 

Neodorcadion cu care este grup soră. De fapt, o parte din speciile de Iberodorcadion au 

membrana epistomală vizibilă, caracteristică a genului Neodorcadion (Sama 2002) şi de fapt 

a tuturor taxonilor de Lamiini şi Monochamini, acesta fiind un caracter plesiomorf. 

Membrana este complet acoperită doar la genul Dorcadion, care este cel mai derivat grup 

din punct de vedere filogenetic. 

În ce priveşte structura subgenerică a genului, aici Tomé (2002) are dreptate când 

propune sinonimia celor trei subgenuri întrucât acestea nu sunt monofiletice: subgenul 

Baeticodorcadion este polifiletic fiind format din două grupuri cu origine diferită, unul cu 

majoritatea speciilor analizate, celălalt cu I. ferdinandi şi I. atlantis. Iberodorcadion (B.) 

ferdinandi este arătat de Tomé (2002) ca având caractere morfologice din toate cele trei 

subgenuri ceea ce ar explica poziţia sa filogenetică. Iberodorcadion (B.) atlantis este plasat 

şi el lângă această specie, dar doar pe baza secvenţelor COI (alte gene nu au fost amplificate). 

Iberodorcadion (B.) ferdinandi este inclus în subgenul Hispanodorcadion atât pe arborele 

mitocondrial cât şi pe cel nuclear (atunci când analizele au fost făcute separat, în subcapitolul 

anterior); pe gene nucleare este bazal la subgenul Hispanodorcadion, iar pe cele nucleare 

este soră cu I. (H.) hispanicum (specia tip a subgenului).  
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CONCLUZII 

• Dorcadionini sunt un bun model pentru testarea succesului codurilor de bare ADN în 

identificarea şi delimitarea speciilor pe baze moleculare. Aceasta se datorează 

numărului mare de specii şi subspecii, care sunt cel mai probabil rezultatul speciației 

alopatrice (aceste specii sunt incapabile de zbor), dar şi a evoluţiei reticulate. Având 

mobilitate redusă, structurarea filogeografică intraspecifică poate fi semnificativă, 

adăugând la divergenţa generată de speciaţie şi pe cea generată de izolarea 

geografică. Secvențele publicate deja în GenBank în urma analizelor efectuate în 

cadrul tezei, reprezintă 307 din totalul de 835 de secvențe publice de Dorcadionini 

din GenBank şi BOLD.   

• La momentul publicării secvențelor de DNA barcoding (Dascălu, Caba & Fusu, 

2022) acestea erau primele secvențe ce deveneau publice, cu excepția celor câtorva 

generate de proiectul German Barcoding of Life. Aceste secvențe acoperă toată fauna 

de Dorcadionini din România cu secvențe multiple per specie, cu excepția a două 

specii foarte rare la care am generat câte o singură secvență. 

• Am generat adițional 659 de secvențe ce urmează să fie publicate, din care 112 sunt 

secvențe de COI – markerul standard pentru DNA barcoding. 

• Am creat şi testat un nou set de primeri specific pentru Dorcadionini ce generează un  

”minibarcode”, compatibil cu cu cel standard, ce poate fi utilizat pentru specimene 

cu ADN-ul degradat.  

• Am creat un set de primeri pentru a amplifica un fragment mai scurt de ITS2 de 

Dorcadionini, cu ADN degradat – markerul ITS2 fiind foarte informativ. Aceștia pot 

fi utilizați şi atunci când extrasele de ADN sunt contaminate cu ADN de fungi 

(specimene din colecții). 

• Dorcadion axillare, D. murrayi și D. pusillum reprezintă un caz interesant de 

hibridizare urmat de captură mitocondrială. Atât morfologia, cât și analiza genelor 

nucleare confirmă ca D. axillare moldavicum, D. pusillum ochrolineatum și D. 

pusillum vasiliscus sunt într-adevăr subspecii ale speciilor D. axillare și respectiv D. 

pusillum aşa cum au fost descrise original și nu subspecii de D. murrayi de la care au 

preluat mitocondriile. Conform DNA barcoding aceste trei subspecii ar fi identificate 

ca D. murrayi. 

• Dorcadion aethiops este un taxon hibridogen întrucât face parte din subgenul 

Carinatodorcadion, însă are ADN-ul mitocondrial mai apropiat de subgenul 
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Cribridorcadion decât de D. (Carinatodorcadion) fulvum, ce face parte din același 

subgen. Morfologia sa este intermediară între cele două subgenuri. Încă nu putem 

determina cu exactitate taxonul de la care a capturat mitocondrii D. aethiops, însă 

putem confirma că acest taxon este din aceeași linie mitocondrială ca și D. lugubre 

minkovae (taxon din SE Bulgariei). 

• Dorcadion lugubre lugubre reprezintă şi el un caz de discordanță între morfologie și 

datele moleculare și cel mai probabil este un taxon hibridogen. 

• Am demonstrat folosind tehnici moleculare că un individ cu caractere atipice și 

intermediare este un hibrid. Conform haplotipului mitocondrial şi analizei alelelor 

genelor nucleare investigate, individul hibrid a rezultat din împerecherea unei femele 

de D. lineatocolle cu un mascul de D. lugubre minkovae. 

• DNA barcoding poate fi folosit în Dorcadionini doar în combinaţie cu morfologia, 

arealografia şi mai mulți markeri nucleari, din cauza cazurilor frecvente de 

hibridizare şi captură mitocondrială. 

• Tribul Monochamini este o grupare parafiletică chiar dacă în interiorul lui există un 

mare grup monofiletic care include genul tip Monochamus, genul Anoplophora şi 

genurile înrudite cu acestea. Tribul Lamiini în sens restrâns este şi el o grupare 

parafiletică, întrucât Dorcadionini derivă din acest grup. Genurile Morimus şi 

Herophila sunt mult mai apropiate de Dorcadionini decât de Lamia (genul tip al 

tribului Lamiini). 

• Tribul Dorcadionini este monofiletic (daca se exclude genul Eodorcadion). 

• Genul Eodorcadion ar trebui transferat în tribul Lamiini datorită poziției sale în toate 

filogeniile reconstruite în cadrul acestei teze. Aceasta este singura opțiune pentru 

taxonomiştii care acceptă şi utilizează grupări parafiletice. Pentru o clasificare bazată 

doar pe grupări monofiletice, Monochamini şi Dorcadionini sunt sinonime cu 

Lamiini. 

• Distribuția tribului Dorcadionini trebuie restrânsă, grupul având de fapt limita estică 

în estul Kazahstanului şi regiunea Dzsungaria din China (nordul regiunii Xinjiang). 

Practic Mongolia şi Korea sunt excluse complet întrucât în aceste state este prezent 

doar genul Eodorcadion care nu face parte din trib. 

• Dorcadion (Maculatodorcadion) şi Dorcadion (Carinatodorcadion) sunt singurele 

subgenuri monofiletice. Pentru Dorcadion (Megalodorcadion) monofilia nu a putut 

fi testată, întrucât a fost inclusă în analize o singură specie. 
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• Subgenurile Dorcadion s. str. şi Acutodorcadion sunt polifiletic şi respectiv 

parafiletic, iar împreună cu subgenurile Megalodorcadion, Maculatodorcadion și 

Carinatodorcadion fac ca subgenul Cribridorcadion care este și cel mai mare 

subgen, să fie parafiletic. 

• Politodorcadion este inclus în Dorcadion s.str. din care şi făceau parte toate speciile 

până în 1996, când a fost descris ca subgen distinct (Danilevsky 1996). Datorită 

poziţiei sale filogenetice el poate fi considerat cel mult un subgen (dacă se acceptă 

parafilia).  

• Iberodorcadion trebuie să fie tratat ca gen distinct de genul Dorcadion. Propunerile 

de a clasifica Iberodorcadion ca subgen nu sunt justificate din punct de vedere 

filogenetic,  întrucât Iberodorcadion pare a fi mai apropiat de genul Neodorcadion 

cu care este grup soră. 
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