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Περίληψη 

Η μοριακή ταυτοποίηση ειδών (DNA Barcoding) έχει συμβάλλει στη μελέτη της 

βιοποικιλότητας, προσπερνώντας ορισμένα εμπόδια της παραδοσιακής μορφολογικής 

ταυτοποίησης. Σε αυτή την εργασία πραγματοποιήθηκε η μελέτη της Οικογένειας 

Staphylinidae (Insecta: Coleoptera) στην Ελλάδα, μέσω DNA Barcoding. Η συγκεκριμένη 

Οικογένεια αποτελεί μία από τις πολυπληθέστερες σε αριθμό ειδών και η μελέτη της στην 

Ελλάδα βασίζεται σε μορφολογικά κριτήρια. Με την εφαρμογή της μοριακής ταυτοποίησης 

μεγάλης κλίμακας, επιτεύχθηκε η ταυτοποίηση 32 ειδών από 342 δείγματα, με 9 πρώτες 

καταγραφές για τη χώρα. Επιπλέον, διακρίθηκαν 25 MOTUs που αποτελούν υποψήφια είδη. 

Τα αποτελέσματα αυτά αναδεικνύουν τις δυνατότητες του DNA-Barcoding αλλά και τα 

σημαντικά κενά εφαρμογής του. 
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Εισαγωγή 

Η οικογένεια Staphylinidae (Latreille, 1802) (Insecta: Coleoptera) είναι μία από τις 

πολυπληθέστερες Οικογένειες ζώων, ( ~67.000 είδη παγκοσμίως) (Irmler, Klimaszewski & 

Betz 2018) με ποικιλία οικοθέσεων, ενδιαιτημάτων και διατροφής. Η παρουσία και 

ποικιλότητά της στην Ελλάδα μελετήθηκε από τον Assing (ενδεικτικά Assing 2015, Assing 

2019) με ελάχιστα γενετικά δεδομένα. Η σταδιακή μείωση εξειδικευμένων ταξινόμων και η 

δυσκολία οριοθέτησης ειδών, οδήγησε στην εφαρμογή αξιόπιστων γενετικών μεθόδων 

(Krivosheeva et al. 2023). Η μοριακή ταυτοποίηση μέσω DNA barcoding στο ζωικό βασίλειο, 

βασίζεται στην ανάλυση κύριως του ειδο-ειδικού μιτοχονδριακού δείκτη COI (Υπομονάδα 1 

της Οξειδάσης του Κυτοχρώματος C) και στη σύγκριση της αλληλουχίας του δείγματος με 

αλληλουχίες αναφοράς σε βάσεις δεδομένων (Hebert, Ratnasingham & deWaard 2003). 

Σκοπός της παρούσας εργασίας είναι η μοριακή μελέτη της βιοποικιλότητας της Οικογένειας 

Staphylinidae και η αξιολόγηση του DNA Barcoding στην διερεύνηση της. Η έρευνα, 

χρηματοδοτήθηκε από το πρόγραμμα Biodiversity Genomics Europe (BGE 2026). 

 

Μεθοδολογία 

Η δειγματοληψία πραγματοποιήθηκε σε διάφορες περιοχές της Ελλάδας, με ενεργή συλλογή 

και χρήση παγίδων τύπου pitfall, slot και malaise. Αλληλουχήθηκε η περιοχή COI-5P μέσω 

αλληλούχισης PacBio. Ακολούθησε αναζήτηση των παραγόμενων αλληλουχιών στις βάσεις 

δεδομένων BOLD και GenBank με τους αλγόριθμους BOLD-ID engine και BLAST 

αντίστοιχα. Κατασκευάστηκαν φυλογενετικά δέντρα Maximum Likelihood ανά γένος μετά 

από πολλαπλή στοίχιση με τον αλγόριθμο MUSCLE στο λογισμικό MEGA (Kumar et al. 2024) 

και την εύρεση του βέλτιστου μοντέλου εξέλιξης (Posada et al. 2003). Εφαρμόστηκε η μέθοδος 

οριοθέτησης ειδών ABGD και ASAP (Puillandre et al. 2012, Puillandre, Brouillet & Achaz 

2021). Η επεξεργασία και παρουσίαση των φυλογενετικών δέντρων έγινε στο RStudio 4.4.1 

(Posit team 2025). 

 

Αποτελέσματα 

Από τις 358 παραγόμενες αλληλουχίες Staphylinidae μέσου μήκους 658bp, αποκλείστηκαν 16 

λόγω χαμηλού αριθμού επαναλήψεων ή/και παρουσία indels στην πολλαπλή στοίχιση. 

Ταυτοποιήθηκαν 32 είδη και διακρίθηκαν ακόμη 23 υποψήφια είδη σε επίπεδο γένους (Εικ. 1), 

τα οποία απαιτούν μορφολογική αναγνώριση. Δύο δείγματα ταυτοποιήθηκαν μόνο σε επίπεδο 

υποοικογένειας. Συνολικά, διακρίθηκαν 9 υπο-οικογένειες, 30 γένη και 57 MOTUs, από τα 

οποία παράχθηκαν 223 μοναδικά barcodes για μελλοντική καταχώρηση στην BOLD. 

Σημειώθηκε ακόμη, η πρώτη καταγραφή εννέα ειδών στην Ελλάδα (Πίνακας 1). 

 

Πίνακας 1: Νέες καταγραφές ειδών για την Ελλάδα 

 



 

 

 

 

 

Εικόνα 1: Φυλογενετικό δέντρο Maximum Likelihood του γένους Xantholinus με εφαρμογή 

του εξελικτικού μοντέλου GTR+G+I, 100 bootstrap επαναλήψεις και μεθόδους οριοθέτησης 

ειδών ASAP και ABGD. Τα δείγματα μας (έντονη γραφή) σχηματίζουν μονοφυλετικούς 

κλάδους με αλληλουχίες χωρίς τελική ταυτοποίηση είδους. 

 

Συζήτηση 

Η BOLD περιέχει αλληλουχίες για μόλις 3.847 είδη Staphylinidae ταυτοποιημένες σε επίπεδο 

είδους, καθιστώντας αδύνατη την ταυτοποίηση πολλών ειδών με μοριακές μεθόδους, 

συμπεριλαμβανομένων των 25 MOTUs που βρέθηκαν. Συγκεκριμένα, κατά μέσο όρο μόλις 



55% των ελληνικών ειδών που διερευνήθηκαν ανά γένος έχει καταχωρημένες αλληλουχίες. 

Συνεπώς, η έλλειψη αλληλουχιών αναφοράς καθιστά την αποκλειστικά μοριακή ταυτοποίηση 

ειδών αδύνατη. Έτσι, κρίνεται αναγκαίος ο περαιτέρω εμπλουτισμός των βάσεων με barcodes 

και η συνέργεια μορφολογικών και γενετικών μεθόδων ταυτοποίησης. Παράλληλα, είναι 

απαραίτητη η συνεχής αναθεώρηση των βάσεων, καθώς φυλογενετικές μελέτες όπως η 

παρούσα, αναδεικνύουν αλληλουχίες με λανθασμένες ταυτοποιήσεις, κακής ποιότητας 

αλληλούχιση αλλά και ευρήματα ενδιαφέροντος (πχ. κρυπτικά είδη). 
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