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Abstract

In this work we present the results of phylogenetic studies made on stream dwelling gudgeons (Gobio sp.)
collected from eleven Southeast Carpathian watercourses. Despite the relatively limited geographic range of
the studied area, the mtCR sequenations resulted altogether nine haplotypes. Which were classified into two
valid species and a haplogroup with doubtful phylogenetic and taxonomic position. The Danubian gudgeon
(G. obtusirostris) was indicated only from the direct Danubian inflows, from Nera /Néra/ and Krass6/Caras/
rivers. Common gudgeon (G. gobio) was found in the River Argyas /Arges/, which also flows into the Danube
but originates on the outer, southern Carpathian slopes. The new, currenly doubtful haplogroup of ,Gobio sp.
1” is occurring widely in the sampled area: Sebes-Koros /Crisul Repede/, Fehér-Koros /Crisul Alb/, Béga
/Bega/, Temes /Timis/, Berzava /Barzava/, Sztrigy /Strei/, Kis-Kiikiill6 /Tarnava Micd/, and Olt rivers. This
taxonomically doubtful group ("cryptic species”) indicated only from the Middle Tisza drainage previously.
Our present study revealed, that the G. gobio appears from the lower Danubian watershed as well. Therefore
this area can’t be excluded from its range. Additionally the ,Gobio sp. 1”, this slightly differentiated but
phylogenetically distinct entity is the solely occurring Gobio taxa on the middle and lower Tisza basin. To
clarify the taxonomic position of this group additional (e.g. morphological) investigations will be needed.

Bevezetés

Az utébbi évtizedekben egyre szélesebb korben alkalmazott molekularis médszerek
jelentds segitséget nyujthatnak olyan csoportok taxonémiai és filogenetikai helyzetének
tisztazasaban melyek esetében a hagyomanyos, morfolégiai (fenotipus alapt) médszerekkel
végzett elemzések nem igazan voltak sikeresek (Kotlik et al. 2004, Sediva et al. 2008).
Szamos vizsgalat tortént mar a fenékjaroé kiillé Gobio gobio [Linnaeus 1758] allomanyain is
(Naseka & Freyhof 2002, Mendel et al. 2008, Takacs et al. 2014, Zangl et al. 2019).
Ugyanakkor e fajcsoport taxondmiai és filogenetikai viszonyai, kiilondsen a Karpat-
medencében él6 dllomanyok esetében még korantsem mondhatdk feltartnak (Takacs 2018).
Az els6 genetikai vizsgalatok, a hagyomanyos taxondémiai modszerekkel elvégzett
vizsgalatok eredményeihez hasonléan (Banarescu et al. 1999), a fajkomplex nagymértékii
valtozatossadgara mutattak rd. Ugyanakkor a tapasztalt, dltaldban kismértéki kiilonbségek
ellenére szamos alfajt faji szintre emeltek. Emiatt a Gobio gobio elterjedési tertiiletébdl
kivették a Kozép- és Al-Dunai vizrendszert. Ezekrdl a teriiletekrdl az ezidaig alfaji szinten
kezelt dunai (G. g. obtusirostris Valenciennes 1842) és karpati kiillét (G. g. carpathicus
Vladykov 1925) emelték faji szintre (Kottelat & Freyhof 2007). Az tGjabb vizsgalatok
eredményei szerint azonban a teriilet vizrendszerében nem csak valid fajok, hanem
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bizonytalan filogenetikai és taxondmiai helyzetii csoportok is elé6fordulnak. A kozép-tiszai
vizrendszerben egy a dunai kiill6 és a G gobio kozott atmeneti helyzetet elfoglald
haplocsoport (,Gobio sp. 1”) tekinthet6 dominansnak (Mendel et al. 2008, Takacs et al.
2014). A Mura-Drava-rendszerben egy a dunai kiill6hoz hasonld, de attdl elkiiloniilé
,délnyugati haplocsoport” a dominéns, amely a filogenetikai elemzések tanulsdga szerint
atmeneti helyzetet foglal el a dunai kiill6 és a ,,G. sp. 1” kozott (Takacs et al. 2014, Zangl et al.
2019). A genetikai kutatasok eredményei arra is utalnak, hogy a vizsgalatok térléptékének
csokkentésével, illetve 0j, eddig nem vizsgalt vizgy(jték kiilléallomanyainak genetikai
vizsgalataval nyert 4j informdaciék nagyban segithetik a tertileten él6 kiilléallomanyok
filogenetikai viszonyainak megismerését.

A Karpat-medence déli teriileteinek vizrajzi adottsagait figyelembe véve feltételezhetd,
hogy a Mura-Drava-vizrendszer és a kozép-tiszai vizgy(ijté kozé ékel6dd, filogenetikai
szempontbdl eddig nem vizsgalt also-tiszai vizrendszerben egy eddig ismeretlen, de
filogenetikailag a két vizrendszerben honos haplocsoportok kozé esé kiill6 csoportot tudunk
kimutatni. Feltételezésiinket alatidmasztja, hogy a fenékjaré kill6 harmadik Karpat-
medencei alfajat /G. g. muresius Jaszfalusi 1951/ éppen a Maros vizrendszeréb6l emlitik
(Jaszfalusi 1951).

Ha feltételezésiink beigazolddik, akkor a dunai kiill6 és a ,G. sp. 1” Aallomanyai
filogenetikailag nem fognak élesen elvalni egymastél. igy a szamos, jelenleg érvényesnek
tekintett faj helyett inkdbb egy kvazi genetikai kontinuum (folyamatos atmenet) lesz
megfigyelhets az egyes szomszédos karpat-medencei részvizgyiijtdk kiilléallomanyai kozott.

A fentieknek megfeleléen jelen munkankkal tehat 1) filogenetikai informacidkat
szeretnénk szolgaltatni az ebbél a szempontbél még nem vizsgalt alsé-tiszai vizrendszerbdl,
illetve egyéb, a Karpat-medence déli, délkeleti részén talalhat6 vizfolyasokbdl szarmazoé
fenékjaro killd-allomanyokrdl. Ezenkiviill 2) vizsgalati eredményeink felhasznalasaval
pontositani szeretnénk a Karpat-medencében, kiilondsen pedig a kozép-tiszai vizgytijtén
el6fordulé kiilléallomanyok taxondmiai és filogenetikai helyzetét.

Anyag és modszer

A genetikai vizsgalatokhoz a Kérpat-medence és a Karpatok délkeleti részén talalhato
11 vizfolyason végeztiink gytjtéseket. A vizfolydsokat ugy valasztottuk ki, hogy azok
Osszessége jol reprezentalja a teriilet hidrogeografiai viszonyait (Dovényi 2012). A vizsgalt
vizfolyasok koziil a legészakabbra fekvé Sebes-Koros egyike a Kords harom f6 aganak.
Erdélyben, a kalotaszegi dombvidéken, Kordsfé (Izvoru Crisului) telepiilés felett ered.
Hossza 209 km, vizgyijt6 teriilete 2973 km?2. A mintavételt Baratka (Bratca) telepiilés
mellett végeztiik (1. dbra: 1). A Fehér-Koros az Erdélyi-érchegységben ered, majd a Fekete-
Korossel vald egyesiilése utdn Kettds-Kords néven folyik tovabb. Teljes hossza 235,7 km,
ebbdl a magyarorszagi szakasz hossza 9,8 km. A foly6 felsé szakaszan, Sovényes (Leasa)
telepiilés mellett végeztiilk a felméréseket (1. dbra: 2). A Tisza legalsé bal oldali
mellékfoly6ja a Béga a romdaniai Ruszka-havas nyugati oldalan ered. A Bansagon
keresztiilfolyva a szerbiai Titel mellett 6mlik a Tiszaba. Hossza 254 km, vizgyiijt6 teriilete
2878 km? Erésen szabalyoztak, alsé szakasza asott meder, illetve egyebek kozott a
Temessel is tobb hajézhat6 csatorna koti 6ssze. A gyljtést a folyé Facsad (Faget) alatti
szakaszan végeztiik el (1. dbra: 3). A Temes a Déli-Karpatokhoz tartozé Krass6-Szorényi-
érchegységben, Karansebest6l (Caransebes) 20 km-re délre, Temesf6 kornyékén ered.
Keresztiilfolyik a Bansagon és Pancsovanal (Pancevo) torkollik a Dunaba. Hossza 359 km,
ebb6l 241 km Romaniaban talalhaté. Vizgy(jté teriilete 13085 km? Zaguzsén (Zigujeni)
telepiilés mellett végeztilk a haldszatot (1. dbra: 4). A Temes egyik jelentés bal oldali
mellékvize a Berzava a Nyugati Karpatokban fekvé Banati-hegységben ered. Hossza 166
km, vizgy(ijt6 teriiletének mérete 1190 km?. Gatalja (Gataia) telepiilés mellett halasztunk
(1. dbra: 5). A Szorényi-érchegységben, Stajerlakaninatél néhany kilométerre eredé Krasso
a Duna bal oldali mellékfolyéja. Hossza 110 km, vizgyijt6 teriilete 1400 km?. Kakéfalva
(Gradinari) mellett halasztunk (1. dbra: 6). A Néra Romanidban, a Déli-Karpatokban 1évé
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Krass6-Szorényi-érchegységben ered, és a szerbiai Fehértemplom (Bela Crkva) mellett
torkollik a Dunaba. Hossza 126 km, ebbd&l 27 km hatarfolyd, vizgytijt6 teriilete 1420 km?. A
folyé Bozovics (Bozovici) és Nagylaposnok (Lapusnicu Mare) telepiilés kozotti szakaszan
halasztunk (1. dbra: 7). A Hatszegi-medence vizeit 0sszegy(ijt6 Sztrigy a Maros egyik
jelent6s bal oldali mellékfolyéja, hossza 90 km. A folyéban Petrény (Petreni) kozség
hataraban halasztunk (1. dbra: 8). A Kis-Kiikiillé a Gorgényi-havasokban ered Romaniaban.
Hossza 144 km, vizgy(jt6 teriilete 2071 km? A Nagy-Kiikiillével egyesiilve jon létre a
Kiikiill6, ami 28 km utdn éri el Mihdlcfalvanal (Mihalt) a Marost, amely a Tisza egyik
legjelent6sebb bal oldali mellékfolydja. Kibéd (Chibed) melletti mintahelyen végeztiik a
gytjtéseket (1. dbra: 9). Az Olt az erdélyi Gyergydi-havasokban eredd, 24050 km? vizgy(ijt6
teriiletli foly6. A Vorostoronyi-szoroson Kkeresztiil tor at a Déli-Karpatokon, 615 km
megtétele utdn Islaz alatt 6mlik a Dundba. Az Olton 1évé mintahelyiinket Csikszereda
(Miercurea Ciuc) alatt jeloltiik ki (1. dbra: 10).

A

, < AT
1. dbra. A mintavételi pontok elhelyezkedése a Kdrpdt-medence délkeleti részén (A). Az azonos sikidomok azonos
haplocsoportokat jelolnek. O: G. gobio, A: G. obtusirostris, ©: "G. sp. 1”. A mintateriilet elhelyezkedése Eurdpdban
(B). A mintavételi helyek kédjait és egyéb adatait az 1. tdbldzatban tiintettiik fel.
Fig. 1. Distribution of the 11 sample sites in the Southeast area of the Carpathian basin (A). White dotted line:
country borders. The different shaped signs show the appearence of different haplogroups. O: G. gobio, A: G.
obtusirostris, ©: ”G. sp. 1”. Location of the sampling area is indicated in subfigure B. For more information see Table 1.

A vizsgalt vizfolyasok koziil egyediiliként az Argyas talalhaté teljes egészében a Karpat-
medencén kiviil.

Romaniaban a Fogarasi-havasok déli oldalan ered, majd a Géta-hatsagon keresztiiltorve
a Roman-alf6ldon 6mlik a Dundba. Hossza 350 km, vizgyijt6 teriiletének mérete: 12600
km?. A vizfolyas Rotunda és Oesti telepiilések kozotti szakaszan végeztiink mintavételt (1.
dbra: 11).

A gyljtéseket 2016 és 2018 Gszén elektromos halaszgéppel végeztik (engedélyszam:
08/21.03.2016 és 08/26.03.2018). Mintahelyenként 2-6, 6sszeségében 56 darab, elszértan
pettyezet uszokkal jellemezhetd kiillegyedet gytijtottiink, melyeket fotdzas (2. dbra) és az
Uszobol vett szovetmintavétel utan a gyljtési helyiikon eresztettiik szabadon. Az
uszémintakat tovabbi felhasznalasig 96%-os etil-alkoholban -20°C-on taroltuk.

A DNS izolalasat 10-20 mg Uszémintabdl DNeasy Blood and Tissue kitekkel (Qiagen,
Germany), a gyartd utasitasa szerint végeztiik. A kivont DNS mennyiségét és mindségét
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NanoDrop 2000c Spektrofotométerrel ellendriztiik (Thermo Scientific, USA). A filogenetikai
vizsgalatokhoz a mitokondrialis DNS kontrollrégiéjanak (mtCR) szakaszat hasznaltuk fel. Az
eredetileg 711b hosszi mtCR szekvencidkat CR159 (CCCAAAGCAAGTACTAACGTC) és
CR851 (TGCGATGGCTAACTCATAC) oligonukleotidok (Mendel et al. 2008) segitségével PCR
reakcidban felszaporitottuk. A PCR reakcidkhoz az alabbi 6sszetételdi, 40ul végso térfogatd
mixet hasznaltunk: 0.02 U/pL Phusion Hot Start II DNA Polymerase, 5X Phusion Green HF
Buffer (Thermo Fisher Scientific), 200 pM dNTPs (Thermo Fisher Scientific), 500-500 nM
primer és 200 ng templat DNS.

1. tdbldzat. A mintdzott folyok sorszama, magyar és romdn neve. A mintavétel idépontja, a mintaszakasz
koordindtdja, és tengerszint feletti magassdga (Alt.) és a vizsgdlatok sordn elékeriilt haplotipusok (H1-H9)
egyedszdmai. A jelenvizsgdlat sordn el6szor kimutatott haplotipusokat félkévér betiitipussal emeltiik ki. A helyek
és haplotipusok kdodjai megegyeznek az 1-2-3. dbrdn haszndlt kédokkal.

Table 1. Code, name of the sampled rivers, collection date, and geocoordinates, altitude above sea level (Alt.) and
haplotype frequencies in each sampling sites. H1-H9 indicated haplotypes during this study. Site numbers and
haplotype codes correspond with Fig 1-2-3. Previously unknown haplotypes are highlighted with bold letter type

Tsaf. Haplotipusok egyedszamai (N) /

v Vel D/ Gttt O ptogpes
H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9
1. Sebes-Koros /Crisul Repede/ 2016.09.06. N46.933 E22.664 354 6 6
2. Fehér-Koros /Crisul Alb/ 2016.09.06. N46.277 E22.535 209 2 2
3. Béga /Bega/ 2018.09.26. N45.846 E22.131 139 4 4
4. Temes /Timis/ 2018.09.25. N45.478 E22.180 178 3 3 6
5. Berzava /Barzava/ 2018.09.27. N45.441E21.454 109 6 6
6. Krassé /Caras/ 2018.09.27. N45.109 E21.581 102 4 1 5
7. Néra /Nera/ 2018.09.27. N44.902 E21.988 235 5 5
8. Sztrigy /Strei/ 2018.09.28. N45.786 E23.015 208 5 5
9. Kis-Kiikill /T4rnava Micd/ 2016.09.09. N46.539 E24.983 382 5 1 6
10. Olt/Olt/ 2016.09.09. N46.319 E25.828 652 5 6
11. Argyas /Arges/ 2016.09.07. N45.268 E24.656 525 5 5

¥ 5 13 11 1 3 13 4 1 5

1%
=)

A reakciékat egy GeneAmp 9700 PCR-rel (Applied Biosystems) végeztiik el a kovetkez6
bedllitdsokkal: 98°C 1 percig, ezt kovetéen 35 ciklusban 98°C-on 10 madsodpercig,
hibridizaciét 60°C-on 30 masodpercig, hosszabbitast 72°C-on 25 madsodpercig, a végsd
lancszaporitast 72°C-on 5 percig végeztiik.

Sebes-Koros
Argyas

”;u Berzava

Kis-Kikiills

2. dbra. Az egyes mintdzott folydszakaszokrdl begyjtott kiill6k reprezentativ példdnyai
Fig. 2. Representative gudeon specimens collected from the eleven surveyed river sections
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A PCR-termékeket QIAquick Gel Extraction Kit segitségével tisztitottuk. A
szekvenalashoz BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit-et hasznaltunk, a gyartd
ajanlasait kovetve, ProFlex Thermal Cyclerben. A szekvencialeolvasast ABIprism 3130
Genetic Analyser (Applied Biosystems) segitségével végeztiik el, a gyarté ajanlasait kovetve
POPO7 polimer és 50cm kapillaris felhasznaldsaval. A kapott szekvencidkat manualisan
trimmeltiik 612 b hosszira FinchTV 1.4.0 (Geospiza) szoftverrel. A szekvencidk
illesztéséhez a MEGAS szoftverbe ClustalX 2.0.11 szoftver moduljat alkalmaztuk (Larkin et
al. 2007). A szekvencia polimorfizmus analizisét és a haplotipus elemzését FaBox szoftver
hasznélataval (Villesen 2007) végeztiik el.

A kapott szekvencidkat Mega - BlastN online szoftver segitségével (Morgulis et al. 2008)
génbanki szekvencidkkal hasonlitottuk 0Ossze. A jelen vizsgalat soran Kkimutatott
szekvenciaink taxonémiai és filogenetikai helyzetének tisztdzasara azokat a szomszédos
régiokban el6fordulé Gobioninae-fajok, illetve még nem tisztazott helyzetli csoportok
haplotipusaival vetettiik 6ssze. Az 6sszevetéshez felhasznalt génbanki szekvenciak kodjait a
2. tdbldzatban tiintettiik fel.

Az egyes haplotipusok kiilonbségeinek feltdirasdhoz MEGA5 (Tamura et al. 2011)
programban szamoltuk azok szazalékos nukleotidkiilonbségeit. Illetve egy halvanyfoltd
kiillé (Romanogobio viladykovi (Fang, 1943)) szekvenciajat (génbanki azonosité MK975878)
kiilcsoportként hasznalva Maximum Likelihood médszerrel dendrogramot készitettiink. A
median-joining algoritmus hasznélatdval az Gjonnan kimutatott és a génbanki szekvencidk
felhasznalasaval Network v. 10.0.0.0 (Bandelt et al. 1999) szoftver segitségével
halézatelemzést is készitettiink. A hasonlé haplotipusokat mindkét moddszer esetében
haplocsoportokba soroltuk.

2. tdbldzat. A statisztikai elemzéseknél (2. és 3. dbra) felhaszndlt génbanki haplotipusok kédjai
Table 2. GenBank haplotypes used for the ML tree and Network computation. Numbers (No) of haplotypes
correspond with the numbers displayed at each species/haplogroups in Figure 2 and 3

Gobio Gobio Gobio Gobio Gobio Gobio

Ne obtusirostris "SW haplo- "Gobiosp. gobio  skadarensis carpathicus ohridanus insuyanus
Valenciennes, csoport” 1" (Linnaeus, Karaman, Vladykov  Karaman, Ladiges,

1842 1758) 1937 1925 1924 1960
1 KC757328 KC757330 KC757340 EU131542 EU131568 EU131559 EU131572 EU131576
2 KC757329 KC757331 KC757342 EU131543 EU131569 EU131552 EU131570 EU131574
3 KC757332 EU131544 EU131567 EU131561 EU131571 EU131579
4 KC757333 EU131545 EU131560 EU131573 EU131580
5 KC757334 EU131546
6 KC757335
7 KC757336
8 KC757337
9 KC757338

Eredmények

;o7

A vizsgalatok soran a kilenc egymastol eltéré DNS-szekvenciat (haplotipust) tudtunk
kimutatni. Az ezek kozti nukleotidkiilonbségek 1 és 20 (0,16-3,27%) kozott szortak,
atlagosan 10 nukleotidnyi (1,63%) kiilonbséget mutattak. A kimutatott szekvenciak koziil
hét eddig nem szerepelt a Génbank adatbazisdban. A H2 és H3 kddu szekvencidk a Blast
analizis tanulsaga szerint teljes egyezést mutattak a KC757339 és KC757341 kodu génbanki
szekvencidkkal. A génbanki adatokkal val6é 6sszevetés alapjan elmondhaté, hogy a H1l-es
haplotipus a G. gobio, a H7-H9-es haplotipusok a G. obtusirostris szekvenciaival mutatjak a
legnagyobb hasonlésagot. A H2-H6 haplotipusok a filogenetikailag tisztdzatlan helyzeti
"G. sp. 1” csoport haplotipusaihoz allnak legkdzelebb (3. dbra).

Az egymashoz hasonldé haplotipusokat csoportokba rendeztiikk. Csoporton beliili
hasonlésagok a G. obtusirostris csoport (H7-H9) esetében 0.2-0.3% kozott szort (atlag+SD:
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0.29+0.13%), mig a "G. sp. 1” (H2-H6) csoport esetében 0.2-0.5% kozott valtozott
(atlagxSD: 0.22+0.09%). A G. gobio csoport esetében ezt az értéket nem tudtuk szamolni,
mert a csoportban csak egy haplotipus szerepelt. A G. gobio és G. obtusirostris csoportok
kozti nukeotid kiilonbségek 3.1+0.16%-nak adddtak. A ,G. sp. 1” csoport atlagosan
1,19(£0,19)%, és 2,4(+0,2)% eltérést mutatott a G. gobio és a G. obtusirostris csoportjaitdl.
Kiilonb6z6 haplocsoportokba sorolt haplotipusok nem jelentek meg ugyanazon a
mintaszakaszon. S6t a mintdzott 11 szakasz koziil nyolcban csak egy, mig a maradék
haromban két haplotipus volt jelen. A haplocsoportok eloszlasa jellegzetes foldrajzi trendet
mutat. A Dundba torkollé6 Nérabol és Karasbol a G. obtusirostris, a Karpatok kiilsé, déli
oldalan ered6 ugyancsak a Dunaba torkollé Argyasbdl a G. gobio keriilt el6. Ugyanakkor a
Sebes- és Fehér-Koros, Olt, Sztrigy, Kis-Kiikiill6, Béga, Temes, Berzava vizfolyasokbol
kizarélag az eddig csak a Tisza ko6zéps6 vizrendszerébdl ismert, de ott dominans, "G. sp. 1"
csoport haplotipusait tudtuk kimutatni (4. dbra).

L "SW
haplogroup”

2
H7 obtusirostris
80 53{— Ho

3
85 21 G.
46 i
%54 carpathicus

73 3 G
y .
nﬂ- 2 } skadarensis

1
—3 G.
+L2 | ohridanus

1
o0]| 2 5 G.
%Ly | insuyanus

MK975878 R. vliadykovi

—
0.0100

3. dbra. A vizsgdlatok sordn elGkertilt 9 haplotipus és rokon fajok génbanki haplotipusainak Maximum
Likelihood mddszerével készitett dendrogramja. Az egyes csoportszétvdldsok bootstrap értékeit az eldgazdsokon
tiintettiik fel. A vizsgdlatok sordn el6kertilt haplotipusoka (H1-H9) mellett az elemzésbe bevont génbanki
haplotipusok fajonként sorszdmozott kédjait a 2. tdbldzatban tiintettiik fel.

Fig. 3. Maximum Likelihood tree derived from mtCR sequences of the investigated 56 Gobio individuals and
literature data. Bootstrap data values for ML posterior probabilities are listed near the nodes. The names of
valid species are italicized, the name of the two groups with an uncertain taxonomic position is enclosed in
quotation marks. Haplotypes revealed in this study are marked with their codes (H1-H9) for more detalis see
Table 1. Haplotypes and higher taxonomic groups were highlighted by bold. GenBank accession numbers of the
literature data in case of each species correspond with the numbers displayed on Table 2.
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Ertékelés

A vizsgalt teriilet relative kis kiterjedése (kb. 50000 km?), illetve a viszonylagosan
alacsony elemzett mintaszam ellenére a két valid fajt és egy taxondmiailag kérdéses
helyzet(i csoportot tudtunk kimutatni. Az el6kertilt kilenc haplotipusbdl hét bizonyult Gjnak.
Ez utébbi eredmények arra utalnak, hogy a teriileten egyedi, értékes és diverz
kiill6allomanyok taldlhaték, amelyek kimutatdsa 6nmagaban is értékes adatokkal jarult
hozza a genusz filogenetikajanak megismeréséhez. A haplotipusok vizrajzi eloszlasa is
érdekes vonasokat mutat. Az egyetlen, de ezidaig ismeretlen G. gobio haplotipust az Argyas
fels6 szakaszarol, annak dunai torkolatatél kb. 300 km-re mutattuk ki. Ez az 4j, genetikai
madszerrel is igazolt el6fordulasi adat, 6sszhangban egyik el6z6 munkank megallapitasaival
(Takacs et al. 2014), illetve ellentétben a jelenleg is elfogadottal (Freyhof 2011) arra utal,
hogy mind a kézép-, mind az al-dunai vizrendszer a G. gobio elterjedési teriiletének részét
képzi. Meg kell jegyezni azonban, hogy a széban forg6 teriileten nem ez az egyetlen és
vélhet6leg nem is ez a dominans Gobio-faj.

"G. sp.1”

G. ohridanus

G. obtusirostris - T 3? . ¥
199 | G. skadarensis | 153
Hfl'?g': 2 13 4 b4
g 0~ + + + + + + ot ? O t+—t+—t+—t ‘/:
7434 i °2 I L
66 1 |
"SW haplogroup” T T |
03 L
4o1eio +
@ Argyas (Arges) 1 i
O Krasso (Caras) o ]
@ Néra (Nera) G. carpathicus
@ Béga (Bega) L
O Berzava (Barzava) T
O Temes (Timis) T
@ Sztrigy (Strei) T
@ Olt (Oolt) T4
@ Kis-Kikills (Tarnava Mica) ol 12' ©
@ Fehér-Kords (Crisul Alb) >
® Sebes-Kords (Crisul Repede) @ G. insuyanus

4. dbra. A vizsgdlataink sordn el6kertilt (H1-H9) és génbanki haplotipusok felhaszndldsdval Median-Joining
mddszerrel késziilt hdlézat. Egy-egy fiiggdleges vonal egy-egy mutdcids kiilénbséget mutat. A haplocsoportok
tdvolsdga ardnyos azok genetikai tdvolsdgdval. A kis fekete kérék hidnyzé vagy hipotetikus haplotipusokat
jelélnek. A sdrgdval jelzett szamozott korék a génbanki haplotipusokat jelzik. A génbanki azonositékat a
2. tabldzatban soroltuk fel. Az egyes egyéb szinnel jel6lt haplotipusokat jelzé kérék mérete ardnyos az oda sorolt
egyedek szdmdval. A vizsgdlatba bevont mintahelyek magyar és zdréjelbe tett romdn neveit valamint szinkddjait
az dbrdn tiintettiik fel. A jelen vizsgdlat sordn el6kertilt haplocsoportokat sotétsziirke kerettel és félkovér
betiitipussal jelztiik.

Fig. 4. Median-Joining network of mtCR sequence data of the investigated 56 Gobio individuals. Circle size is
relative to the number of individuals carrying the same haplotype. Color codes shows the origin of the individuals
sharing the same hapylotypes. Line length refers to the genetic distances of haplotypes. Each vertical line is one
mutation step. Small black circles represent median vectors (missing or theoretical haplotypes). H1-H9:
Haplotypes of the 56 specimens analysed in this study. Previously published haplotypes are marked by yellow
circles. Their numbers in each box correspond with the numbers displayed in Table 2. The names of valid species
are italicized, the name of the two groups with an uncertain taxonomic position is enclosed in quotation marks.
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A G. obtusirostris harom ezidaig ismeretlen haplotipusa kerilt el6 a Nérabdl és a
Krassobol. Ezek az eredmények arra utalnak, hogy a teriileten a dunai kiillg is jelen van, de
csak bizonyos, a Dunaval kozvetlen kapcsolatban 1évé vizterekben. Nem is mindegyikben,
hiszen a szintén a Dunaba 6ml6 Temesbdl és annak mellékfoly6jabdl a Berzavabol a kozép-
tiszai vizgy(ijtbn domindns "G. sp. 1” csoportba sorolt haplotipusok keriiltek eld.
Természetesen az emberi hatasokat, a szandékos vagy véletlen telepitést nem lehet teljesen
kizarni, de a tiszai vizgy(jtore jellemz6 haplocsoport megjelenését véleményiink szerint
inkabb (paleo) hidroldgiai okok magyarazhatjak. A Bansag egészen a 19. szazad kozepéig a
Karpat-medence idészakosan vagy allanddan vizzel boritott teriiletei kozé tartozott, igy a
teriilet folydinak alsé szakaszai szinte alandd kapcsolatban alltak egymassal. A Temes
jelenlegi dunai torkolata mesterségesen létrehozott csatorna, tehat teljes egészében emberi
hatasra jott létre. Feltételezhetd hogy a multban erds kapcsolata volt a tiszai vizgy(jtével.
Illetve jelenleg a Bégat és a Temest az alsé és kozépsd szakaszaikon tobb kisebb-nagyobb
csatorna koti 6ssze, melyeken keresztiil a folydk kiill6allomanyai kapcsolédhatnak és
kicserél6dhetnek. Ugyanakkor a Temes-Béga rendszer viszonylagos kiilonallésagara utal,
hogy ezekbdl a vizfolydsokbol ezidaig ismeretlen ”G. sp. 1” haplotipusok keriiltek el6. A
Maros vizgytjtéjén 1évé vizfolyasokban (Kis-Kiikiills, Sztrigy) és a Korosokben viszont
szinte kizarélag csak mar leirt haplotipusok voltak jelen. Ezek a haplotipusok egyébként a
leggyakoribbak voltak a kdzép-tiszai vizgyijtén végzett vizsgalataink soran. Ekkor a vizsgalt
egyedek 82%-a ebbe a két haplotipusba tartozott (Takacs et al. 2014). Erdekes médon, a
Karpatokon attord, a tiszai vizrendszertdl jelenleg teljesen kiilonallé Oltbdl szintén az el6bb
felsorolt vizekre jellemz6 "G. sp. 1” haplocsoport Keriilt el6. Ezesetben sem lehet kizarni az
emberi hatast (attelepitést), de joval valészinilibb az a magyardzat, hogy a folyonak a
foldtorténeti kozelmultban volt kapcsolata a Tiszai vizrendszerhez tartozé Marossal (Posea
2002), igy a két foly6 kiilléallomanyai is kapcsolatban allhattak egymassal. Az Olt és Maros
egykori hidrolégiai kapcsolatat igazolhatja, hogy a Petényi-marna (Barbus petenyi Heckel,
1852) mindkét folyé vizrendszerében el6fordul (Kotlik et al. 2002).

Vizsgdlataink eredményei szerint tehat a teriilet elszértan pettyezett uszokkal és
robosztusabb testalkattal jellemezhetd kiilléallomanyai nagymértékii genetikai diverzitast
mutatnak. A tény, hogy a kimutatott kilenc haplotipusb6l hét ijonnan keriilt el6, igazolja azt
az elGzetes feltételezésiinket, hogy az ujabb feltdratlan teriiletek kiill6allomanyainak
vizsgalata jelent6sen novelheti a csoportrol rendelkezésre all6 ismereteinket. Ugyanakkor a
teriiletrdl el6keriilt Uj haplotipusok is a mar ismert haplocsoprotokba voltak besorolhaték.
Ez az eredmény arra utal, hogy el6zetes felvetésiinkkel ellentétben a Karpatok délkeleti
vizrendszerében él6 kiilléallomanyok nem toltenek be atmeneti helyzetet a Mura-Drava-
rendszerbdl, illetve a kozép-tiszai vizrendszerbdl kimutatott, filogenetikailag és
taxon6miailag is tisztazatlan helyzetli csoportok kozott. Tehat feltételezhet6éen nem
genetikai kontinuum jellemzi a medence kiillédllomanyait, hanem a teriileten genetikailag
tobbé-kevésbé elkiiloniilé fajok élnek. Az egyes haplocsoportok elterjedésébdl gy tilnik,
hogy a Kozép- és Also-Tisza vizrendszerében, illetve az ahhoz a foldtorténeti kozelmultban
kapcsolodd vizfolyasokban egy a teriiletr6l kimutatott valid fajoktél (G. gobio-tdl és a
G. obtusirostris-tol) koriilbeliil azonos mértékben elkiiloniil, de filogenetikailag kiilonallé -
a halozat egyik oldalagan helyet foglal6 - csoport van jelen. E csoport ("G. sp. 1”) taxondmiai
helyzetének tisztazasara tovabbi (pl.: morfoldgiai) vizsgalatok lesznek sziikségesek.
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