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Slika 20: Če voda najde 
pot po razpokah, peščenjak 
prepereva samo vzdolž njih in 
po površini. Tudi ta primer 
je z obzidja Ljubljanskega 
gradu. Foto: Matevž Novak. 

strižno cono. Pravilna razporeditev žil spo-
minja na vojaško četo, zato rečemo, da so 
ešalonirane (slika 17 A). Žile se pri nadaljnji 
deformaciji obračajo v smeri striga, zaradi 
česar se njihovi konci plastično upognejo in 
dobijo obliko črke »S«. Sproti nastajajo nove 
razpoke pravokotno na smer največjega raz-
tezka (slika 17 B). Posledica je preplet raz-
lično starih žil (slika 17 C). Bele žile, ureje-
ne v strižnih conah, lahko vidimo v črnem 
lesnobrdskem apnencu v mnogih portalih in 
fasadnih oblogah tudi drugod po Ljubljani 
(slika 18). 

Strukture preperevanja
Obročasto preperevanje
V marsikaterem kosu sivega peščenjaka, 
vgrajenem v zidove Ljubljanskega gradu  
(slika 19), Križank ali v Rimskem zidu na 
Mirju, so vidni temnejši rjavi koncentrični 
obroči. Ta kremenov peščenjak karbonske 
starosti so pridobivali v starih kamnolomih 
v Grajskem hribu. Obroči nastajajo pri ke-
mičnem preperevanju kamnine z zbiranjem 
mineralov železovih oksidov v pravilne kon-
centrične skorje. Vendar pa mehanizem na-
stanka takih obročev  še ni dobro pojasnjen, 
saj vse poteka v že trdni kamnini. Masni 
transport ionov v pornih raztopinah kamnin 

pogosto povzroča mineralizacijo, ki se ne 
razvija enakomerno in nenehno, temveč pe-
riodično ali ritmično. Razlike v kemičnem 
potencialu ustvarijo difuzijske obroče (stro-
kovni izraz zanje je Liesegang rings), ki so 
zelo pogosti predvsem v poroznih, drobno-
zrnatih peščenih kamninah, pa tudi v skri-
lavih, apnenčastih in magmatskih kamni-
nah. Oborjene trdne snovi, na primer žele-
zove in/ali manganove spojine, tvorijo okoli 
sebe območje osiromašenja, kar preprečuje 
nadaljevanje njihove kristalizacije.

Na koncu zadnjega prispevka o geoloških 
zanimivostih Ljubljane pozivam bralce, ki 
jih je moje pisanje spodbudilo k opazovanju 
naravnega kamna med sprehodi po ulicah, 
da mi svoje zanimive najdbe sporočijo na 
elektronski naslov matevz.novak@geo-zs.si. 
Z veseljem bom poskušal odgovoriti tudi na 
vaša morebitna vprašanja.
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Slika 19: Obročasto 
preperevanje karbonskega 
kremenovega peščenjaka v 
obzidju Ljubljanskega gradu. 
Foto: Matevž Novak. 

Cianobakterije so najstarejši fotosintetski 
mikroorganizmi. Z ekološkega vidika so ze-
lo pomembne, zato je poznavanje prisotnosti 
cianobakterij v okoljskih vodah ključno za 
razumevanje naravne f lore, ki nas obdaja. 
Ker je lahko klasična morfološka analiza za 
določevanje vrst zavajujoča, smo se odločili 
oceniti uporabnost molekularnih metod za 
razlikovanje cianobakterij.

Kaj so cianobakterije? 
Cianobakterije so predhodnice zelenih alg, 
ki so pred 2,3 milijarde let s fotosintezo 
omogočile razvoj današnjega ozračja. Naj-
demo jih skoraj v vseh vrstah življenjskih 
prostorov, tudi v skrajno neprijaznih razme-
rah (na primer v vročih vrelcih, na polarnih 
območjih …). Ob povečani vsebnosti hra-
nilnih snovi v vodi se cianobakterije močno 
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namnožijo. Pojav imenujemo cvetenje voda 
in ima lahko katastrofalni vpliv na okolje. 
Cvetenje pomeni ekološki problem za vse 
v vodi živeče organizme, saj se za aerobni 
razkroj odmrlih cianobakterijskih cvetov 
porabljajo velike količine kisika, tega pa 
posledično primanjkuje ostalim vodnim or-
ganizmom, kar vodi do njihovega pogina. 
Različni cianobakterijski cvetovi se poja-
vljajo od poletja do zime. Cvetenja sposobne 
cianobakterije lahko izločajo cianotoksine. 
Ti sodijo med najmočnejše človeku poznane 
strupe, ki so nevarni tudi za njegovo zdrav-
je. Vrednost LD50 enega izmed najmočnej-
ših cianotoksinov je 8 mikrogramov na kilo-
gram telesne mase, medtem ko je  vrednost 
LD50  za modrasov toksin na primer 21 
mikrogramov  na kilogram telesne mase. V 
Braziliji je leta 1993 zaradi kopičenja ciano-
toksinov zdravniško pomoč iskalo približno 
dva tisoč ljudi, umrlo pa jih je 88. 
Pojav cvetenja voda je v Sloveniji najbolj 
poznan na Blejskem jezeru, kjer je močno 
prisotna cianobakterijska vrsta Planktothrix 
rubescens. Cvetenje  je opazno kot rdeče-vi-
jolični film na gladini jezera, kjer se ciano-
bakterije zadržujejo, saj jim izpostavljenost 
svetlobi omogoča učinkovitejšo fotosintezo.
 
Prepoznavanje cianobakterij
Cianobakterije so velike od 0,2 mikrometra 
do 200 mikrometrov, zato se pri njihovem 
prepoznavanju strokovnjaki opirajo pred-
vsem na mikroskopsko analizo glede na nji-
hov videz, vendar pa so si lahko cianobakte-
rije pod mikroskopom, sploh 
svetlobnim, zelo podobne. Za 
dovolj veliko natančnost po-
trebujemo zelo zmogljiv mi-
kroskop, analiza pa zahteva 

veliko znanja in izkušenj. Ker pa je natanč-
no prepoznavanje cianobakterij pomembno 
ne le zaradi vse večje onesnaženosti vodnih 
teles in posledično obsežnih cianobakterij-
skih cvetov, ampak tudi zaradi njihove ra-
stoče priljubljenosti v biotehnološki upora-
bi, se metode prepoznavanja preusmerjajo v 
uporabo natančnejših molekularnih metod. 
Med njimi je najpomembnejša analiza nu-
kleotidnih zaporedij, ki predstavlja obetavno 
alternativo za prepoznavanje, saj se nukleo-
tidna zaporedja na nekaterih delih kromoso-
mov dovolj razlikujejo, da lahko na podlagi 
zaporedja ugotovimo, kateremu organizmu 
zaporedje pripada. Zaradi opisane proble-
matike smo se tudi sami usmerili v razisko-
vanje uporabne vrednosti tovrstnih moleku-
larnih metod, ki bi omogočale zanesljivejše 
prepoznavanje cianobakterij. Pri tem smo 
se osredotočili na kromosomski regiji 16 S 
(standardna regija za genotipsko analizo) in 
ITS-1, ki je še bolj raznolika in omogoča 
razlikovanje med sevi iste vrste. Ta regija 
namreč nima pomembne vloge pri prežive-
tju cianobakterij, zato se je v evoluciji hitreje 
spreminjala. Molekularno analizo  opravimo 
s pomnoževanjem izbranih genomskih regij 
z metodo PCR, čemur pogosto sledi analiza 
dolžine restrikcijskih fragmentov, lahko pa 
določimo tudi nukleotidna zaporedja. 

Postopek dela 
Želeli smo analizirati okoljske vode, zato 
smo delo pričeli z odvzemom vzorcev iz vo-
dnih teles predvsem na območju Dolenjske 

Prikaz mest vzorčenja na Dolenjskem. 
Z rdečo so označeni vzorci, katerim 
smo določili nukleotidno zaporedje, z 
modro pa še vsi ostali (vzorec 3 je bil 
odvzet iz akvarija).

(okolica Novega mesta, Dolenjskih Toplic 
ter Kostanjevice na Krki), pa tudi na ob-
močju osrednje Slovenije (Koseški bajer) in 
Blejskega jezera. Vzorce smo po odvzemu 
shranili v temen in hladen prostor. Pri tem 
smo si prizadevali, da smo jih v čim krajšem 
času prefiltrirali in zbrane celice do uporabe 
zamrznili. Sledila je izolacija DNA. Ker ni-
smo v strokovni literaturi zasledili nobenega 
protokola, ki bi bil hkrati varen, učinkovit 
in dovolj preprost za izvedbo v osnovno 
opremljenem laboratoriju, smo ga pripravi-
li sami. Posvetili smo se predvsem liziranju 
celic, saj ima to največji vpliv na uspešnost 
izolacije. Primerjali smo štiri različne nači-
ne liziranja (razbijanje z ultrazvokom, za-
mrzovanje in odtajanje, razbijanje s stekle-
nimi kroglicami ter izolacija s komercialnim 
kompletom reagentov). 
Po določitvi najboljšega načina liziranja smo 
izbrano metodo uporabili na okoljskih vzor-
cih. Dobili smo celične lizate, iz njih pa z 
ekstrakcijo in obarjanjem izolirali DNA. Z 
metodo PCR smo pomnožili izbrane odse-
ke DNA, pri čemer smo uporabili začetne 
oligonukleotide, ki naj bi bili specifični za 
cianobakterije. Amplikone smo nato ana-
lizirali z elektroforezo na agaroznem gelu 
in restrikcijsko analizo.  Amplikonom smo 
določili nukleotidno zaporedje: iz gela smo 
izolirali pomnoženo DNA – tako smo bi-
li prepričani o vsebnosti DNA ustrezne 
dolžine za nadaljnje raziskave - in jo vsta-
vili v plazmid, tega pa v bakterijske celice 
Escherichia coli.  Bakterije s plazmidom smo 
namnožili, iz njih izolirali plazmide in jih 
poslali na analizo. Dobljena zaporedja smo 
primerjali z zbirko podatkov s spletnim 
programom BLAST, ki primerja dobljena 
nukleotidna zaporedja z največjo svetovno 
zbirko znanih zaporedij. 

Rezultati 
Pri izolaciji DNA se je kot najbolj uspe-
šen pokazal komercialni komplet reagentov, 
vendar smo se odločili, da kljub temu upo-
rabimo steklene kroglice, saj so te cenejše, 

hkrati pa primerljivo učinkovite kot komplet 
reagentov. Na uspešnost smo sklepali iz ko-
ličine produkta po PCR. Ustrezali sta tako 
množina DNA kot tudi kakovost, saj ve-
mo, da je encim, ki ga uporabimo v reakciji 
PCR, zelo občutljiv za prisotnost nečistoč. 
Restrikcijsko analizo produktov PCR smo 
izvedli z encimi EcoRI, NcoI, BclI in KpnI. 
Najprej smo DNA, ki smo jo izolirali iz 
laboratorijskega seva Synechocystis sp. PCC 
6803 in okoljskega vzorca cianobakterije 
Planktothrix rubescens, razrezali z encimo-
ma BclI in NcoI. Za ti dve cianobakteriji je 
nukleotidno zaporedje znano, zato je bilo z 
bioinformacijskim orodjem mogoče določiti 
pričakovane velikosti produktov po rezanju. 
Poskus je pokazal, da sta oba encima delo-
vala ter da so produkti pričakovanih veliko-
sti. 

V nadaljevanju smo analizirali amplikone 
iz nekaterih ostalih okoljskih vzorcev, pri 
katerih restrikcijske slike ni bilo mogoče 
predvideti. Ugotovili smo, da so vzorci vse-
bovali različne pomnožene segmente DNA 
in da je torej z restrikcijsko analizo mogoče 
razlikovati med vzorci. Nekateri vzorci so 
kazali, da so lahko vsebovali DNA iz več 
organizmov – to vidimo po več fragmentih 

Restrikcijska analiza Synechocystis sp. PCC6803 in 
vzorca številka 6, odvzetega na Bledu. Vzorci: standard 
velikosti, (1) BclI – Synechocystis sp. PCC6803, (2) 
NcoI – Synechocystis sp. PCC 6803, (3) BclI – vzorec 
iz Blejskega jezera, (4) NcoI – vzorec iz Blejskega jezera, 
(5) negativna kontrola. 
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DNA pri nekaterih vzorcih na sliki zgoraj; 
pri dolžini približno 600 bp je nerazrezan 
amplikon, pri manjših dolžinah pa so re-
strikcijski fragmenti, ki so nastali po uspe-
šni restrikciji dela amplikona (enota bp po-
meni bazni par in je standard za navajanje 
dolžine nukleotidnih zaporedij).
Nukleotidno zaporedje smo določili šestim 
okoljskim vzorcem, ki so za območje Do-
lenjske označeni na zemljevidu. Pri vzor-
cu 6, za katerega smo pričakovali, da je 
Plankthotrix, saj je na površini vode bilo 
videti cianobakterijski cvet, je bilo nukleo-
tidno zaporedje 16 S identično zaporedjem 
cianobakterij Planktothrix rubescens, izo-
liranih v različnih delih sveta. Pri petih 
vzorcih, za katere ni bilo mogoče vnaprej 
ugotoviti, katere mikroorganizme so vsebo-
vali, pa smo ugotovili različno sestavo. Dva 
vzorca sta vsebovala DNA cianobakterij, ki 
so sorodne predstavnikom iz rodu Synecho-
cystis, Synechoccocus in Leptolyngbya oziroma 
iz rodu Oscilatoriales. Pri enem vzorcu smo 
pomnožili kloroplastno DNA ene od višjih 
rastlin, vendar pa zaradi ujemanja z veliko 
vnosi v zbirki nismo mogli določiti vrste, 
pri več vzorcih pa tudi kloroplastno DNA 
iz alg.
Kot smo ugotovili že pri restrikcijski ana-
lizi, je tudi analiza nukleotidnih zaporedij 
pokazala, da je v vzorcih prisotna DNA več 
organizmov. Povsem natančne določitve vr-
ste v večini primerov ni bilo mogoče opra-
viti, saj so zbirke nukleotidnih zaporedij 
nepopolne. Hkrati smo ugotovili, da lahko 

začetni oligonukleotidi, ki naj bi bili speci-
fični za cianobakterije, vsaj v nekaterih pri-
merih pomnožujejo tudi kloroplastno DNA 
in torej niso specifični za cianobakterije. To 
niti ni tako presenetljivo, saj vemo, da so se 
kloroplasti najverjetneje razvili iz simbiont-
skih cianobakterij. 

Prihodnost prepoznavanja cianobakterij z 
DNA 
Ravnanje s toksičnimi cianobakterijami, ki 
so nevarne tako za okolje kot za človeka in 
živali, zahteva odgovorne in predvsem ustre-
zne varnostne ukrepe, kar pa je mogoče le, 
če smo prepričani o identiteti organizmov, 
s katerimi imamo opraviti. Določanje cia-
nobakterij na podlagi njihovih nukleotidnih 
zaporedij nam bo v prihodnje omogočalo 
pridobitev zanesljivejših podatkov o priso-
tnosti določenih cianobakterij ter pestrosti 
organizmov v okolju. Okoljske raziskave bo 
mogoče razširiti na področje natančnejšega 
poznavanja združb v vodnih ekosistemih, 
kar vključuje spremljanje raznolikosti v ve-
getacijskem obdobju. 
Glede na izsledke našega dela lahko trdi-
mo, da je v prihodnosti na področju upo-
rabe nukleotidnih zaporedij DNA pri pre-
poznavanju cianobakterij še veliko prostora 
za napredek. Do polne izrabe molekularnih 
metod bo trajalo še nekaj let. Predvsem bo 
treba povečati zbirke nukleotidnih zaporedij 
tako za zaporedje kromosomske regije ITS-1 
kakor tudi kromosomske regije 16 S, saj so 
te trenutno pomanjkljive. 

Če bi analize opravljali z restrikcijsko ana-
lizo, bi bilo mogoče pripraviti ustrezna ra-
čunalniška orodja, ki bi nam olajšala delo, 
zato bi bioinformacijsko orodje omogočilo 
hitrejše delo in približalo metodo več upo-
rabnikom. Poleg tega bo še veliko let vzpo-
redno z razvojem teh postopkov treba izva-
jati monitoring, ki bo temeljil na klasičnih 
pristopih, kot so preverjanje neoporečnosti 
virov pitne vode, spremljanje navzočnosti ci-
anobakterij v okolju ter ozaveščanje javnosti 
o pomenu in nevarnostih cvetenja vod.

Slovar:
AGE. Agarozna gelska elektroforeza: meto-
da za ločevanje DNA v električnem polju.
Fitoplankton. Majhni rastlinski organizmi, 
ki prosto lebdijo v vodi. 
Amplikon. Pomnoženi fragment DNA z 
metodo PCR.
BLAST.  Bioinformacijsko orodje za po-
ravnavo DNA. Orodje primerja dobljena 
nukleotidna zaporedja z največjo svetovno 
zbirko znanih zaporedij.

Restrikcijska analiza DNA 16 S, pomnožene v okoljskih vzorcih. Vzorci: standard velikosti, (1) KpnI – vzorec 2, (2) 
EcoRI – vzorec 3, (3) EcoRI – vzorec 1, (4) EcoRI – vzorec 5, (5) EcoRI – vzorec 4, (6) EcoRI – vzorec 2, (7) 
BclI – vzorec 5, (8) BclI – vzorec 2, (9) BclI – vzorec 3, (10) BclI – vzorec 1, (11) BclI – vzorec 4.

1. Morfološka primerjava cianobakterij

Samo na podlagi velikosti in oblike celic bi sklepali, da je na obeh slikah predstavljena cia-
nobakterija iste vrste. Vendar pa je na desni sliki tipična vrsta cianobakterije iz rodu Synecho-
cystis, ki ne izloča toksinov, na levi pa cianobakterija iz rodu Microcystis, ki proizvaja toksin 
mikrocistin. Če bi določali vrsto cianobakterij samo na podlagi morfoloških značilnosti, bi 
se lahko zgodilo, da bi nevarno cianobakterijo napačno določili kot nenevarno (in obratno).

2. Operon rrn 
Za prepoznavanje cianobakterij na podlagi njihovih nukleotidnih zaporedij potrebujemo 
ustrezno genomsko regijo, ki se med predstavniki posameznih rodov in vrst dovolj razlikuje. 
V literaturi sta kot primerni navedeni regiji 16 S in ITS-1 na operonu rrn. Ta zapisuje za 
molekule rRNA (16 S, 5 S, 23 S), ki gradijo ribosome, na katerih se sintetizirajo proteini. 
Poleg že omenjenih regij pa operon sestavljata še dve regiji notranjega prepisanega vmesnika 
(ITS-1, ITS-2), ki ne zapisujeta za molekule rRNA. Razlike v regiji 16 S so tako majhne, 
da že samo triodstotna  razlika v poravnavi kaže, da smo analizirali predstavnike različnih 
vrst. Zato je ta predel za prepoznavanje cianobakterij manj uporaben kot regiji ITS, ki sta 
zaradi odsotnosti evolucijske vloge bolj raznoliki – mutacija v tem delu genoma ne povzroči 
smrti organizma. 

Shematski prikaz sestave operona rrn. Avtor: Klemen Kapš, za potrebe piscev prispevka. 

Mikroskopska slika cianobakterij 
Microcystis aeruginosa in 
Synechocystis aquatilis.  
Avtorica: Mojca Juteršek.
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Arheobotanika • Velika podvodnica (Najas marina) na Ljubljanskem barju

Velika podvodnica (Najas marina) na Ljubljanskem barju že v četrtem tisočletju pred našim štetjem • Arheobotanika

LD50. Količina snovi, ki povzroči smrt pet-
deset odstotkov populacije. 
PCR. Verižna reakcija s polimerazo, ki 
omogoča kopiranje odsekov DNA. 
Plazmid.  Nekromosomski krožni genetski 
element v bakterijski citoplazmi.
Restrikcijska analiza.  Rezanje molekul 
DNA z encimi in analiza dobljenih dolžin 
produktov.

Restrikcijske endonukleaze. Encimi, ki raz-
režejo DNA na točno določenih mestih.
Restrikcijski fragment.  Fragment DNA, ki 
je nastal po rezanju z restrikcijsko endonu-
kleazo.
rRNA. Ribosomska RNA; pri bakterijah ri-
bosom sestavljajo tri različne rRNA in pri-
bližno petdeset proteinov.

Evgenija, Lucija in Luka so dijaki 
Gimnazije Novo mesto. V prihodnosti se 
vidijo v naravoslovju: Evgenija si želi 
študirati matematiko, Lucija in Luka pa 
bi svoje izobraževanje rada nadaljevala 
na medicinski fakulteti. Kljub skupnemu 
navdušenju nad naravoslovjem pa se mladi 
raziskovalci v prostem času ukvarjajo tudi s  
taborništvom in športom ter se učijo tujih 
jezikov in prav to pripomore k razgledani, 
vedoželjni in usklajeni raziskovalni ekipi, 
v kateri vsak prispeva velik delež svojega 
znanja. Če bi povzeli mnenja vseh treh, 
bi lahko rekli, da je raziskovalno delo 
kljub naporom in vsemu vloženemu trudu 
predvsem zanimivo in izjemno bogato 
s poučnimi vsebinami, ki širijo njihovo 
splošno razgledanost. Od leve proti desni: prof. dr. Marko Dolinar, Mojca Juteršek, Lucija 

Marzel Djuranovič, Evgenija Burger, Tanja Gačnik in Luka Petravič 
(osebni arhiv).

Arheološke raziskave kolišč na Ljubljanskem 
barju danes dosledno vključujejo tudi biolo-
ške raziskave, to je raziskave arheoostankov 
rastlin in živali, ki so se ohranili v tako 
imenovanih  sedimentih kulturnih plasti. 
Ob odkritju novega kolišča med načrtovane 
raziskave vključimo tudi izpiranje sedimen-
ta iz kulturnih plasti na sitih z najmanjšim 

premerom odprtin 0,355 milimetra. Ves 
material s sit natančno pregledamo in s po-
močjo stereomikroskopa izločimo vse prepo-
znavne biološke ostanke. Med rastlinskimi 
ostanki so to najpogosteje cela semena in 
plodovi ali njihovi deli, pa tudi ostanki lesa, 
oglja, mahov, listov in iglic ter žitnih plev.
Na ta način pridobljeni in odkriti rastlin-

Velika podvodnica (Najas marina) na 
Ljubljanskem barju že v četrtem tisočletju 
pred našim štetjem
Tjaša Tolar, Branko Vreš

ski makroostanki (večji od 0,355 milimetra) 
neposredno dokazujejo nekdanjo vegetacijo, 
ki je uspevala v okolici kolišč, kot tudi te-
danje prehranske navade ljudi in udomače-
nih živali. Tako smo na primer ugotovili, 
da so koliščarji na Ljubljanskem barju gojili 
vsaj šest kulturnih rastlin: ječmen, enozrno 
in dvozrno pšenico, mak, grah in lan. Za 
oljno ogrščico oziroma repico (Brassica ra-
pa) nismo prepričani, ali je bila zgolj  ple-
vel med posevki ali so jo namerno gojili in 
njena semena/plodove nabirali v prehranske 
namene. Vsekakor so njena semena/plodovi 
pogosto prisotna, čeprav vrste iz rodu Bras-
sica po Mali flori Slovenije (Martinčič s sod., 
2007: 450) veljajo za gojene oziroma podiv-
jane rastline, ki naj bi se v naše kraje raz-
širile šele s poljedelstvom oziroma vrtnar-
stvom (v to skupino rastlin sodijo na primer 
zelje, ohrovt, cvetača, brokoli, repa, oljna 
repica, ogrščica). Do podobnih dvomov in 
zaključkov sta prišla že Culiberg in Šercelj 
(1995) ob odkritju večjega števila semen/
plodov križnic (Brassicaceae) iz rodov Bras-
sica in Sinapis na prazgodovinskih najdiščih 
na Dolenjskem.

Nedavno smo, zahvaljujoč posodobljenim 
metodam dela v laboratoriju (Tolar s sod. 
2010), v koliščarskih sedimentih naleteli 
tudi na semena/plodove prehransko nepo-
membne rastlinske vrste, velike podvodni-
ce (Najas marina). Čeprav je vrsta obrav-
navana kot kozmopolit, torej razširjena po 
vsem svetu (avtohtona naj bi bila v celinski 
Ameriki in Evraziji), je bila na območju 
Slovenije prvič popisana šele v devetde-
setih letih prejšnjega stoletja, in to v dveh 
antropogeno nastalih jezerih, v opuščenem 
glinokopu Bobovek pri Kranju (Turk, 1989) 
in v Velenjskem jezeru, ki je nastalo zara-
di izkopavanja premoga (Germ - Jogan in 
Mazej, 1998). Vrsta je danes znana tudi iz 

subpanonskega f itogeografskega območja 
(Martinčič s sod., 2007: 728), kjer so jo V. 
Babij, A. Seliškar, D. Trpin, A. in B. Vreš 
v letih od 1994 do 2012 (herbarijska zbirka 
Biološkega inštituta Jovana Hadžija ZRC 
SAZU (LJS) in podatkovna zbirka FloVegSi, 
T. Seliškar s sod.,  2003) našli v ribnikih 
v Račah, Turnovih ribnikih in ribnikih pri 
Pragerskem, Gajševskem jezeru, akumulaci-
ji Požeg, vodnem zadrževalniku Sestrže ter 
v gramoznici Vrbina južno od vasi Spodnji 
Stari Grad pri Brežicah (slika 1). Semena 
oziroma plodovi iz arheoloških plasti (sliki 
2 in 3), datiranih od 4. tisočletja pred našim 
štetjem (kolišča Strojanova voda, Maharski 
prekop, Stare gmajne) do 3. tisočletja pred 
našim štetjem (kolišče Dušanovo), pa ne-
dvomno dokazujejo obstoj te rastlinske vrste 
na Ljubljanskem barju že v času »Koliščar-
skega jezera«.
Njeno izginotje z območja Ljubljanskega 
barja se je najverjetneje zgodilo zaradi za-
močvirjenja in izsušitve jezera. Prisotnost v 
času kolišč priča o ekologiji tedanjega jeze-
ra, ki je bilo najverjetneje zmerno evtrofno 
in do dva metra globoko – vsaj tam, kjer je 
uspevala podvodnica. V bližini njenih ra-
stišč so bila zelo verjetno tudi kolišča, saj 
so bila semena/plodovi najdeni v kulturni 
plasti, ki je nastajala ob kolišču. O podob-
nih razmerah pričajo ostanki vodnega ore-
ška (Trapa natans), ki je bil tudi prehransko 

Slika 1: Velika podvodnica (Najas marina) v plitvinah 
gramoznice Vrbina pri Brežicah. Foto: Branko Vreš.


