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Természetvédelmi biológiai vizsgálatok tanú
sága szerint a vízi ökoszisztémák különösen 
érzékenyek az emberi degradációs hatásokra, 
így megőrzésükre különös figyelmet kell for
dítanunk (Dudgeon et al., 2006). Egy adott 
élőlényközösség megtartása csak annak pon
tos felépítése és működése ismeretében lehet
séges, ezért hosszú távú megóvásukhoz mind 
taxonómiai, mind funkcionális diverzitásuk 

ismerete elengedhetetlenül szükséges. Sokszor 
azonban még gerinces élőlények esetében is 
sok problémát okoz a pontos taxonómiai 
státusz megállapítása. Különösen érvényes ez 
azokra a széles körben elterjedt fajokra, melyek 
nagyfokú külső megjelenésbeli (fenotípu sos) 
változatosságot mutatnak, így a klasszikus 
mor fológiai jegyeket használó taxonómiai 
módszerekkel csak nehezen határozhatók.
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Az utóbbi egykét évtizedben az egyre ol
csóbbá és elérhetőbbé váló molekuláris bio
lógiai módszerek taxonómiai célú alkalma
zásával robbanásszerű változások indultak 
meg ezen a tudományterületen belül is. A 
genetikai módszerek alkalmazásának ered
ményeként sok, addig széles körben elterjedt
nek gondolt fajról derült ki, hogy számos 
morfológiailag ugyan rendkívül hasonló, de 
genetikailag többékevésbé elkülönülő enti
tásokra, úgynevezett kriptikus (rejtett) fajok ra 
tagolódnak (Mayr, 1948). A fajképződésnek 
korai szakaszában vannak, melyek még nem 
nyilvánulnak meg jól megkülönböztethető 
testi sajátságokban. Genetikailag ugyan már 
valamilyen szinten elkülönülnek, de ha meg
szűnik az ökológiai okokból vagy éppen a 
nagy távolság miatt létrejött izoláció, még 
ké pesek szaporodni egymással.

A Kárpátmedencei halfaunának több 
olyan tagja is van, melyek taxonómiai helyze
te nem teljesen tisztázott. Az egyik ezek közül 
a magyarországi kisvizek egyik leggyakoribb 
halfaja, a fenékjáró küllő (Gobio gobio Linnae
us, 1758). Ezt a kis testű, áramló vizet igénylő, 
az ősi pontyfélék közé tartozó, védett fajt so
káig általánosan elterjedtnek gondolták Eu
rópa középső részén, így Magyarországon is, 
ahol a dombvidéki vízfolyások karakter halfa
jának bizonyult (Erős, 2007). A faj taxonó
miai helyzetének problémáját viszont jól 
mutatja, hogy a XIX–XX. században sokszor 
változott a taxon rendszertana. Nagy elterje
dési területe, illetve a nagymértékű morfoló
giai változékonysága miatt sok helyi állomá
nyát különálló fajként írták le, majd ezeket 
legtöbbször az időről időre megjelenő összeg
zőáttekintő művekben rendre alfaji szint re 
sorolták vissza. A legutolsó klasszikus morfo
lógiai vizsgálatokon alapuló taxonómiai mun
kában Petre M. Bănărescu (1999) a törzsalak 

mellett szinte mindegyik nagyobb európai 
folyó vízgyűjtőjéről jelezte a fenékjáró küllő 
alfajait (összesen tizenhét alfajt sorolt fel). 

A molekuláris biológiai módszerek taxo
nómiai célú felhasználása ennek a fajnak a 
rendszertanában is jelentős változásokat ho
zott. A fenékjáró küllőt a legújabb filogene
tikai módszerek eredményeit közlő publiká
ciók már nem említik a Kárpátmedencéből 
és az onnan délre eső területekről. Viszont a 
megnevezett területekről eddig alfajként 
nyilvántartott, morfológiailag szinte megkü
lönböztethetetlen (Kottelat – Freyhof, 2007; 
Takács, 2012) taxonokat emelnek faji szintre 
(Mendel et al., 2008). A Tisza vízrendszeréből 
a kárpáti küllő (Gobio carpathicus Vladykov, 
1925), míg a dunántúli régióból a dunai küllő 
(Gobio obtusirostris Valenciennes, 1842) előfor
dulását adják meg, valamint említenek egy 
faji szinten nem definiált taxont (sic! Gobio 
sp1.), amely átmeneti helyzetet foglal el (!) a 
már említett két faj között. Sajnos, a közle
mény szerzői nem elemeztek magyar vizekből 
származó mintákat, így a Kárpátmedence 
belső területein található dombvidéki vízfolyá
sok egyik leggyakoribb halfajának taxonómi
ai helyzete még korántsem tekinthető tisz tá
zottnak. 

Egy, az MTA Ökológiai Kutatóközpont 
(ÖK) Balatoni Limnológiai Intézetében futó 
pályázat keretében (OTKA–NKTH CNK 
80140) lehetőségünk nyílt a magyarországi 
pataklakó küllőfélék feltételezett rejtett (ún. 
kriptikus) diverzitásának feltárására. Jelen 
munkánkban huszonhét magyarországi kül
lőpopulációból (1. táblázat, 1. ábra) származó 
összesen 168 egyed DNS mintáját elemeztük. 
Vizsgálatainkat a már említett publikációban 
(Mendel et al., 2008) használt módszerrel 
végeztük el. A mitokondriális DNS egy nem 
kódoló régiójának (mtCR) 652 bázis hosszú 

szakaszát szekvenáltuk. Mivel a módszerek 
és az elemzett DNSszakaszok megegyeztek, 
így lehetőségünk nyílt a kapott eredményein
ket a meglévő adatbázisba beilleszteni, és az 
abban tárolt szekvenciákkal együttesen ele
mezni. A kapott szekvenciákat illesztettük 
egymással, a 100%ban megegyező szekven
ciákat haplotípusokba soroltuk. A taxonómi
ai helyzet meghatározásához a kapott haplo
típusainkat a GenBank adatbázisban találha
tó (URL1 ) középeurópai és a Balkán, vala
mint az Anatóliaifélszigeten honos Gobio 
fajok háromöt haplotípusának szekvenciái

val (2. táblázat) is illesztettük. Az így kapott 
adatbázist NETWORKanalízissel (Bandelt 
et al., 1999) elemeztük. A szekvenálás ered
ményeként a vizsgált egyedek DNS szekven
ciáit tizenhét haplotípusba (CR0117) sorol
tuk be (1. táblázat), melyből tizenöt bizonyult 
újnak, ezeket a GenBank adatbázisába is 
feltöltöttük (kódok: KC75732842). A Duna 
vízrendszeréhez tartozó mintahelyekről tizen
két haplotípust tudtunk kimutatni, melyek 
közül a CR03as haplotípus a GenBankban 
leközölt EU131542 kódú haplotípussal muta
tott teljes egyezést. Így az ebbe a haplotípusba 

1. ábra • A mitokondriális kontroll régió (mtCR) szekvenciák NETWORK analízisének eredmé
nyei. A körök nagysága arányos az adott haplotípusba sorolt egyedek számával. A körök színe 
a haplotípusok régiós megoszlására utal. A haplotípusok közötti vonalak hosszúsága arányos 
azok genetikai távolságával. CR0117: jelen munkánkban kimutatott haplotípusok. Az egyes 
haplotípuscsoportok betű, illetve a haplotípusok számkódjai (No) megyegyeznek a 2. és 3. 

táblázatban feltüntetettekkel.
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7 sorolt két egyedet Gobio gobio fajként azono
sítottuk. Ellentétben tehát a korábbi közlések
kel, az alcsalád (Gobioninae) névadó faja jelen 
van a Kárpátmedence belső területein. Az 
elemzett szekvenciák több mint egynegyede 
a CR01es haplotípusba került, amely a NET
WORKanalízis tanúsága szerint a Gobio 
ob tusirostris faj haplotípusaival mutat nagy 
hasonlóságot („A” haplocsoport, 1. ábra). A 
dunai küllő haplotípusai (CR01–02) legna
gyobb számban az ÉszakDunántúl területé
ről, valamint az Ipoly vízgyűjtőjéről kerültek 
elő. Kisebb számban megjelentek a közép
dunántúli régió vizeiben is. A közép és dél
dunántúli régió vizeiben egy a dunai küllő
höz hasonló, de annál jóval diverzebb haplo
típuscsoport volt a domináns („B” haplotípus 
csoport, 1. ábra). A két haplocsoport elválását 
véleményünk szerint a pleisztocén „nagy 
interglaciálisában” körülbelül 140 ezer éve 
bekövetkezett vízrajzi szétkülönülés okozhat
ta, amikor a Közép és DélDunántúl vízrend
szere izolálódott az északdunántúli vízrend
szertől (Gábris – Mari, 2007). Viszont a kö
zép és déldunántúli állományok nagyfokú 
genetikai hasonlósága annak tudható be, 
hogy e két régió (ti. a Dráva és a Balaton) 
vízrendszere csak jóval később, a holocénben 
kezdett elkülönülni. Az a tény, hogy a CR01
es haplotípus a közép és déldunántúli terü
letekről is előkerült, feltételezésünk szerint 
másodlagos, emberi hatásoknak – véletlen 
betelepítéseknek – tudható be. 

Kevésbé változatos eredményeket hozott 
a Tisza vízrendszeréből származó minták 
elemzése, amelyet véleményünk szerint a 
jóval egyszerűbb felépítésű, és így könnyeb
ben átjárható vízrendszerrel magyarázhatunk. 
Összesen öt haplotípust tudtunk kimutatni, 
ezek közül két, a Bózsvából előkerült egyed 
haplotípusa (CR14) megegyezett a GenBank
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csoport

taxonnév
(GenBank)

GenBank kódok
No1 No2 No3 No4 No5

A Gobio obtusirostris EU131554 EU131557 EU131558
C Gobio sp1 EU131564 EU131565 EU131563
D Gobio gobio EU131542 EU131544 EU131543 EU131545 EU131546
E Gobi skadarensis EU131568 EU131569 EU131567
F Gobio carpathicus EU131561 EU131552 EU131560 EU131559
G Gobio ohridanus EU131572 EU131571 EU131573 EU131570
H Gobio insuyanus EU131576 EU131574 EU131578 EU131580 EU131579

2. táblázat • A NETWORKanalízisben felhasznált rokon Gobio fajok haplocsoportkódjai 
(lásd 1. ábra), tudományos nevei és haplotípusainak GenBank kódjai.
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ban EU131559es kódszámmal szereplő Gobio 
carpathicus haplotípussal. A többi tiszai víz
gyűjtőről származó minta a Jan Mendel és 
munkatársai (2008) munkájában említett, de 
önálló fajként le nem írt Gobio sp1 haplotípu
saival mutattak nagy hasonlóságot.

Az egymástól csak néhány mutációban 
különböző haplotípusokból csoportokat 
képeztünk (ezeket az 1. ábrán bekereteztük 
és betűkódokkal jelöltük). A csoportok elvá
lását varianciaanalízissel teszteltük (AMOVA) 
(Excoffier et al., 1992). Eredményeink azt 
mutatják, hogy az összes haplocsoport szig
nifikánsan elkülönül egymástól. Ugyanakkor 
a csoportok különbségei nem jelentősek. A 
legnagyobb különbséget mutató G. obtusi
rostris („A” haplocsoport) és G. insuyanus („H” 
haplocsoport, 3. táblázat) között is körülbelül 
5%nyi báziseltérés mutatható ki. Ilyen kis
mértékű genetikai eltérések más fajok eseté
ben (példéul: pénzes pér, kövi csík) csak alfa
ji elkülönítést igazoltak (Marić et al., 2012; 
Šedivá et al., 2008), így a kapott eredménye
ink megkérdőjelezik a középeurópai küllő
félék (Gobio genus) faji szintű elkülönítésének 
jogosságát is.

Vizsgálataink eredményei rámutatnak, 
hogy a Kárpátmedence belső területein élő 
pataklakó küllőfélék igen jelentős genetikai 
sokféleséget mutatnak. Amellett, hogy három 
már leírt küllőfaj haplotípusait jeleztük a te
rületről (G. gobio, G. carpathicus, G.  obtusirost
ris), ezek mellett két elkülönülő rejtett taxo
nómiai egységet is ki tudtunk mutatni a tiszai 
vízgyűjtőről, illetve a közép és déldunántú
li régiókból, ahol ezek voltak a dominánsak. 
Vizsgálatainkkal tehát egy ma is zajló termé
szetes fajképződési folyamat pillanatképét 
tudtuk rögzíteni, amelyet még kevéssé befo
lyásoltak az emberi hatások (vélet len áttelepí
tések). A konzervációbiológia és természet
védelem fő feladata, hogy ezt az em beri lép
tékkel mérve igen hosszú idő alatt kialakult 
genetikai mintázatot az élőhelyek védelmével 
óvja meg, illetve a szándékos vagy véletlen 
áttelepítések megakadályozásával fenntartsa 
ezeknek az így kimutatott rejtett (kriptikus) 
taxonómiai egységeknek a genetikai izolációját.  

Kulcsszavak: kriptikus fajok, molekuláris taxo
nómia, konzervációbiológia, mitokondriális 
haplotípusok
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