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Abstract

The Middle-Danubian endemic fish species European mudminnow (Umbra krameri) is characterised by
isolated populations living in mainly artificial habitats in the centre of its range, in the Carpathian Basin. For
their long term preservation, reliable information needed about the structure of stocks and the level of
isolation. The recent distribution pattern, the population genetic structure within and among regions were
investigated to designate the Evolutionary Significant-, Conservation- and Management Units (ESU, CU, MU)
and to explore the conservation biological value of the small/vanishing populations. The analysis of genetic
data given by 8 microsatellite loci studied of 404 mudminnow specimens originated from 8 regions, resulted
a pronounced population structure, where strictly limited gene flow was detected among regions, and various
strength of connections within regions. As the results of hierarchical Structure analyses two ESUs were
supposed in the Carpathian Basin which could be corresponded to the Danube and Tisza catchments. Our
results recommend designating the borders of CUs in an 80-90kms of range. Instead of the 33 populations the
16 clusters were supposed as management units (MU). Further investigations are needed in the whole range
of this species to ascertain the usability of our data for conservation processes.

Kivonat

A lapi poc hosszu tavid megérzése szempontjabdl alapvetd fontossagi a recens elterjedés mintazatanak,
illetve a még meglévé allomanyok populdciégenetikai adottsagainak (pl.: beltenyésztettség, izolacié
mértékének) ismerete. A 2011 és 2013 kozott elvégzett faunisztikai vizsgalataink soran az orszag 8
régidjaban, tobb mint negyven mintavételi helyrél mutattuk ki a faj jelenlétét. Felmérések soran a Hansagbol
és a Tapié-mentérdl ujbol sikeriilt kimutatni, viszont a Fels6-Tisza vidékén, els6sorban az amurgéb
eléretorése miatt a lapi poc alloméanyainak erételjes visszaszoruldsat tapasztaltuk. A populdciégenetikai
vizsgalatokat 33 populaciébdl szarmazé 404 podcegyed szovetmintdjan nyolc mikroszatellit marker
elemezésével végeztiik el. Eredményeink szerint az allomanyokat régiok kozott és legtobb esetben a régiokon
beliil is nagymértéki izolacid jellemzi. A Karpat-medence belsé teriiletein él6 pécallomanyok legalabb két
evolucidésan szignifikans egységre oszthaték, melyek jo kozelitéssel a Duna, illetve a Tisza vizgytjt6jével
azonosithatok. Ezeken beliil egy-egy konzervacids egység teriilete koriilbeliil 80 kilométer sugart kornek
feleltethet6 meg. Az esetleges attelepitéseket tehat egy ilyen korzeten beliil szabad elvégezni, mert igy még
nem sériil a talalt természetkozeli genetikai struktira. A talalt llomanyokat 16 nagyobb kezelési egységbe
soroltuk, melyek a hosszt tdvi meg6rzés alapegységeinek tekinthet6k.
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Bevezetés

A magyarorszagi halfauna természetvédelmi szempontbél egyik legértékesebb tagja a
fokozottan védett lapi péc (Umbra krameri). A kdzép- és als6- dunai teriileteken endemikus
halfaj elterjedési tertiletének kozponti részét a Karpat-medence belsé teriiletei adjak
(Kottelat & Freyhof 2007, Kuehne & Olden 2014), melyet hasonldéan a legtdobb eurdpai
siksaghoz az ember erételjesen atalakitott. A foly6szabalyozasok (Botar & Karolyi 1971) és
a mezbgazdasagi termelési struktira valtozasa miatt (Danké 1979) a faj természetes
él6helyeinek a pang6 vizes, lapos teriiletek kiterjedése eré6teljesen csokkent (Tockner et al.
2009, Nagy 2013). Ezen valtozdsok miatt a faj allomanyai legtobbszor masodlagos
él6helyekre (pl.: ontd6z6 és lecsapold csatorndkba) szorultak vissza (Sallai 2005),
erdteljesebbé valo izolacidjuk miatt a koztiik 1évs génaramlas is limitalodhatott.

Umbra krameriWalbaum, 1792

1. dbra. (a) A vizsgdlt Kdrpdt-medencei ldpi poc populdciok lel6helyei. Azonos szinnel jeléltiik az azonos
régioba tartozé mintahelyeket. Az lires kérék: vizsgdlataink sordn taldlt egyéb ldpi pdc lel6helyek. A vildgos- és
sététsziirke szinnel jeloltiik a folydszabdlyozdsok megkezdése elétt idészakosan vagy dllandéan vizzel boritott

tertileteket. Tovdbbi informdcick a szévegben, illetve az 1. tdbldzatban. (b) a ldpi pdc elterjedési tertilete,
szaggatott vonallal jeléltiik a Kdarpdt-medence belsd teriileteinek elhelyezkedését

Figure 1. (a) River network of the Carpathian Basin, with 33 sampling sites representing eight sampling
regions. Sites indicated by different colours belong to different regions. Open circles indicate further known (but
not analysed) stocks. Periodically and permanently flooded areas before the beginning of river regulation works
(in the mid. 19th century) are indicated by light and dark grey patches respectively. For detailed information see

text and Table 1. (b) Distribution area of European mudminnow (red coloured area) and the location of
Carpathian Basin in Europe is indicated by a dotted rectangle

Az emlitett tényez6k mellett az elmult hisz évben éppen a lapi pdc altal is preferalt dus
novényzeti boritasu, allovizli, vagy lassu vizaramlasu élGhelyeket kolonizalé (Harka et al.
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2001), agressziven terjed6 amurgéb (Perccottus glenii Dybowski, 1877) jelentésen
visszaszoritotta a lapi péc Tisza vizgy(ijton él6 allomanyait. Az adventiv faj terjedése nem
allt meg, emberi kozremiikodéssel (feltételezésiink szerint fert6zott halgazdasagokbol
szarmaz6 halszallitmanyokkal) 1épi at a vizgy(ijtok hatarait, majd az 4j vizgyijtén spontan
terjedve kolonizalja a szamara alkalmas él6helyeket (Reshetnikov 2013).

Az utobbi évtizedben felismerve a péc allomanyokat veszélyeztetd problémakat a faj
kontrollalt kériilmények kozotti szaporitasi és nevelés metodikajanak (Miiller et al 2011),
valamint a hosszu tavi meg6rzését szolgalé mintaprogram (Bajomi et al. 2013, Tatar et al.
2015) kidolgozasa is megtortént. Emellett torténtek probalkozasok, degradaciés hatdsok
miatt veszélyeztetett poc allomanyok megfeleld koriilményeket biztosité éléhelyekre vald
attelepitésére is (Ambrus & Sallai 2014), ugyanakkor a teljes Karpat-medencei lapi pdc
allomanyt érint6, azok populaciégenetikai adottsagait feltaré alapfelmérésre ezidaig nem
mértékérdl és veszélyeztetettségi allapotardl (pl.: a beltenyésztettség foka), illetve arrol
sem, hogy az esetleges attelepitéseket, vagy él6helyrekonstrukciés munkak utani at-, vagy
betelepitéseket hogyan érdemes kivitelezni (Sarrazin & Barbault 1996). Mivel a lapi poc
magyarorszagi elterjedésérdl szdl6 utols6é 6sszefoglalé munka is tiz éves (Sallai 2005) a
populaciégenetikai vizsgalatok mellett a munkank céljaul tiiztiik ki a faj recens elterjedési
mintazatanak feltarasat is. A faunisztikai felméréseink soran, tébbnyire nagyobb méreti
allomanyoknak otthont adé él6helyek kornyékén szamos esetben talaltunk kis egyedszamu
(N<5) allomanyokat. igy tovabbi kérdésként meriilt fel, hogy ezek a kis egyedszamu,
tobbnyire nehezen halaszhat6, vagy degradalt él6helyekrdl el6keriilé allomanyok mennyire
tekinthet6k értékesnek a faj hosszu tavi megérzésének szempontjabdl? Vajon egy nagyobb,
-metapopulaciés- rendszer marginalis allomanyai, vagy a tobbitdl elszigetelt, kiilonalld
populacioként kezelend6k? Felmérés sorozatunk és populacidogenetikai vizsgalataink
segitségével tehat egyrészt feltarjuk a faj magyarorszagi recens elterjedés mintazatat, illetve
definidlni szeretnénk a faj Karpat-medencei allomanyainak hosszii tavii meg6rzése
szempontbdl fontos evoluciésan szignifikdns (Evolutionarily Significant Unit -ESU),
konzervaciés (Conservation Unit - CU) és kezelési (Management Unit - MU) egységeit
(Moritz 1994, Funk et al. 2012, Palsbgll et al. 2007)

Anyag és modszer

A faunisztikai vizsgalatok mintavételi helyeit a rendelkezésre all6 irodalmi adatok
attekintése (Bir6 & Paulovits 1995, Keresztessy 1995, Harka 1999, Sallai 2005), illetve a
vizsgalt teriileteken jaratos szakemberek tanacsai alapjan jeloltiik ki. A genetikai
vizsgalatokhoz a szovetmintakat a faunisztikai felmérések soran fogott egyedek
szolgaltattak. A faunisztikai vizsgalatokat és igy a szovetmintak begytijtését is 2011 és 2013
kozott elektromos haldszgéppel (Hans Grassl 1G200-2B) végeztiik el.

Mivel a lapi p6c Magyarorszagon fokozottan védett (tehat szovetmintaik begyfijtése és
tarolasa is engedélykoteles tevékenység), illetve mivel a felmérések jo részét védett
terlileten végeztiik, ezért a vizsgalatsorozat kivitelezéséhez az illetékes orszagos hatdsig
engedélyét kértik. A faunisztikai és genetikai vizsgalatok elvégzésére az OKTVF
14/881/5/2011 és 14/678-9/2012 iktatészamu hatarozataiban adott engedélyt. A
fanunisztikai vizsgalatok soran megfogott egyedek koziil az allomany nagysagatol fiiggéen
5-20 darabot szegfliszegolajjal elkabitottuk. Szovetmintdikat (a farokuszony vagy a
farokalatti Uszé egy kb. 2 mm?-es darabjat) a helyszinen 96%-os etilalkoholban
konzervaltuk, és a tovabbi felhaszndalasig -20°C-on taroltuk. A halakat ezutan tiszta vizbe
helyeztiik, és miutan visszanyerték mozgaskészségiiket eredeti él6helyiikdon bocsatottuk
6ket szabadon.

A DNS izolalast 10-20 mg uszonyszovetbdl DNeasy Blood and Tissue kit hasznalataval a
gyartd instrukcidi alapjan (Qiagen, Germany) végeztik el. A kivont DNS mindségét és
mennyiségét NanoDrop 2000c Spektofotométerrel (Thermo Scientific, USA) ellendriztiik. A
populaciégenetikai vizsgalatokhoz 9 mikroszatellit markert teszteltiink (Winkler & Weiss
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2009), multiplex PCR reakciékkal, vizsgalataink soran végiil 8 markert hasznaltunk fel.
Minden primerpar hasznalhatésagat és a multiplex PCR reakciék megbizhatésagat is
egyenként, azonos korilmények kozott, és azonos reagensek felhasznalasaval el6zetesen
teszteltiik. 50 ng DNS mintat amplifikaltunk Type-it Microsatellite PCR Kit (Qiagen, USA)
segitségével. A primerek detektalasat ABI 3130 szekvenatorral (Applied Biosystems, USA),
az elektroferogramok elemzését Peak Scanner v1.0 szoftverrel végeztiik el.

1. tdbldzat. Az egyes mintahelyek és a begyiijtitt dllomdnyok legfontosabb adatai. N: elemzett egyedszdm, MAN:
dtlagos allélszdm, I: Shannon Informdciés Index, Ho: megfigyelt hetrozigdcia, He: vdrt heterozigdcia, F: a
fixdcids index, P: az egyes dllomdnyok Hardy-Weinberg egyenstlytdl valé eltérésének valdszintisége

Table 1. Name, localization, code, geographical position of sampling sites. N: number of specimens. MAN: mean
allel number; I: Shannon's Information Index; Ho: observed heterozygosity; He: expected heterozygosity; F:
fixation index; P: probability of the Hardy-Weinberg equilibrium test

régio, viztér, kéd koordinatak

regior/l waterbo/dy codé coordinates/ N MAN ! Ho He F P
GGg6-Szenke Al N47.96629 E22.60042 14 7.25 1.63 0.76 0.73 -0.03 0.95
Fels6- Oreg-Tur A2 N48.03644 E22.52039 12 6.25 148 0.72 0.69 -0.04 0.65
Tisza  Bélyi-csatorna A3 N4837069E22.00521 5 450 129 0.83 0.67 -0.24 1.00
Ricsei-csatorna A4 N4833958E21.97172 15 7.00 1.53 0.71 0.70 -0.02 0.34
5% B di Hej6 B1  N47.91033 E20.90809 15 9.00 1.83 0.80 0.75 -0.06 0.95
S e Hejo B2  N47.86618E21.00431 15 10.00 197 076 078 0.09 022
i’g & Rigbs-ér B3  N47.80835E20.97225 10 5.88 148 0.71 0.70 -0.04 0.15
E Tapié- Felsd-Tapio Cl1 N47.38396E19.71634 5 3.00 0.86 058 0.49 -0.18 0.98
S mente Fels6-Tapio C2  N47.35976 E19.75206 15 3.38 0.83 0.48 0.46 -0.05 0.99
e Pocsaji-lap D1  N47.30103E21.85952 15 3.00 0.87 050 0.51 0.03 0.23
Bihari- lfis—K(')rﬁs D2  N47.21176 E21.64530 10 3.67 0.83 0.44 0.44 0.00 0.29
sik Olyvos-ér D3  N47.17127E21.72658 10 4.25 099 049 0.50 0.02 0.61
Kutas-ér D4  N47.06114E21.46210 10 7.25 1.66 0.79 0.73 -0.08 0.35
Csente-Szakali-alsé-csat. D5 N47.01788E21.59800 5 450 1.26 0.65 0.63 -0.02 0.45
Sz6d-Rakos-patak E1l N47.62597 E19.29635 20 4.88 1.02 0.51 0.53 0.04 0.06
Oreg-turjanos E2 N47.29726 E19.20590 10 5.00 131 0.64 0.66 0.01 0.54
L, Adacsi-csatorna E3  N46.93606 E19.32020 15 5.75 135 0.63 0.65 0.00 0.07
l\il(;)gZ;Er_- Kolon-tavi-dvcsatorna E4  N46.75006 E19.30508 15 7.00 1.53 0.76 0.70 -0.10 0.62
orszig Szolbaljai-csatorna E5  N46.64870E19.23308 5 438 120 0.73 0.63 -0.17 0.99
Székesi-csatorna E6  N46.50555E19.05487 12 7.25 1.69 0.79 0.77 -0.02 0.81
o Karasica-f6csatorna E7  N46.44800E19.10021 15 7.13 161 0.79 0.74 -0.07 0.73
;o: Csészarviz-ovarok E8 N47.36556E1848591 10 2.75 0.80 0.69 049 -0.36 0.02
2, N Orémké-Laposai-csatorna F1  N47.74231E17.62207 15 6.88 154 0.69 0.70 0.00 0.49
éﬂ Ma ya-r- Bécsai-csatorna F2  N47.74036E17.65363 5 450 1.31 0.85 0.68 -0.25 1.00
% oreg Lebénymikiosi-csatorna F3  N4774922E1736127 15 825 175 082 077 -0.08 043
§ Bordacs-Csaszarréti-csat. F4  N47.78628E17.26714 15 7.00 1.64 0.79 0.76 -0.03 0.18
/A Lesence G1  N46.80347 E17.40451 15 6.00 137 0.69 0.65 -0.07 0.63
Balaton- Ordacsehi-berek G2  N46.75207 E17.60159 15 4.38 1.05 0.52 0.53 0.04 0.01
régié Kis-balatoni kubikgodor G3  N46.69515E17.24623 15 7.25 1.52 0.68 0.67 0.00 0.89
Marétvolgyi-vizfolyas G4  N46.58907E17.28098 15 7.25 1.69 0.79 0.76 -0.03 0.92
Zala-Somogy-hatararok G5  N46.53436 E17.22207 11 7.13 1.64 0.76 0.75 -0.04 0.51
Mura- Kerka-malomarok H1 N46.51676 E16.57354 15 4.25 1.00 049 052 0.07 0.62
régié6  Holt-Mura H2  N46.38936E16.77413 10 5.00 1.22 0.63 0.59 -0.06 0.97

Az elektroferogramokbdl nyert adatsorok elemzését, az alapveté populacidégenetikai
szamolasokat GenAlEx 6.5 (Peakall & Smouse 2012) és GENEPOP 4.2.2 (Rousset 2008)
statisztikai program segitségével végeztiik el. Minden vizsgalt dllomanyra kiszamoltuk az
atlagos allélgazdagsagot (MAN, a Shannon Informéaciés indexet (I), megfigyelt (Ho) és vart
(He) heterozigocia mértékét, a fixacids indexet (F), a Hardy-Weinberg (HW) egyensulytdl
valo eltérések szamat, illetve a Fisher féle egzakt tesztek eredményeit. Mivel az Osszes
lokuszon el6fordultak null allélok, ezért a paronkénti Fst értékeket FreeNA szoftver
segitségével korrigaltuk (Chapuis & Estoup 2007). Az egyes egyedek paronkénti
hasonlésagat Lynch & Ritland (1999) moédszerével szamoltuk. A kapott egyedi szintii
félmatrixot intrapopulaciés értékekké GenAlEx 6.5 szoftverrel (999 perm. 1000 boot.)

8
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konvertaltuk. A populaciék kozti genetikai tavolsdgokat Cavalli-Sforza és Edwards (1967)
moddszerével szamoltuk és fékoordinata analizissel abrazoltuk. Az AMOVA szamolasokat,
beleértve az allomanyok paronkénti dsszevetését is GenAlEx 6.5 szoftverrel végeztiik, 9999
ismétléssel. Az allomanyok strukturaltsagat hierarchikus Bayesian mddszerrel elemeztiik
(Pritchard et al. 2010, Vaha et al. 2007) K=1 és 20 kozott tizszeres ismétléssel (100000-es
burn in periédussal, 100000-es MCMC iteraciéval). A legvaldszinlibb csoport szamot (K)
Evanno (Evanno et al. 2005) médszerével STRUCTURE HARVESTER (Dent & van Holt 2012)
szoftver segitségével kalkuldltuk. A tizszeres ismétlések eredményeit CLUMPP 1.1.2.
(Jakobsson & Rosenberg 2007) szoftverrel kombinaltuk. Az el6zetes csoportositas
tesztelését vizgylijt6, régid és populacié szinten Bayes-i keresztvalidaciéval (Rannala &
Mountain 1997) GeneClass2 szoftver (Piry et al. 2004) hasznalataval végeztik. A
keresztvalidacios elemzéseket a hierarchikus STRUCTURE analizis eredményeként kapott
csoportositasokon is elvégeztiik. Az egyes régiok és csoportok kozotti migracié mértékét
MIGRATION-N 3.2.15 szoftverrel szamoltuk (Beerli & Felsenstein 1999, 2001). Az
allomanyok térbeli strukturaltsagat az egyes gytijtéhelyek koordinataibdl, illetve genetikai
tavolsag-értékeikbdl szamolt félmatrixok 6sszevetésével, Mantel tesztel elemeztiik, (Mantel
1967) ezerszeres ismétléssel. A térbeli autokorrelacié szamolasokat GenAlEx 6.5 szoftverrel
(Peakall et al. 2003) végeztiikk, gy hogy egy-egy tavolsadgkategéridba megkdzelitéleg
hasonlé elemszam kertiljon (Diniz-Filho & De Campos Telles 2002).

Eredmények

Halfaunisztikai felméréseink soran a 2011 és 2013 kozotti periodusban Magyarorszag
teriiletén tobb mint 40 helyrdl sikerilt kimutatnunk a lapi pdc jelenlétét (1. dbra). A
genetikai vizsgalatokat az orszag 8 régidjaban fekvd Osszesen 33 lapi pdc allomanybol
szarmazé 404 egyed szovetmintadjan végeztiik el (1. dbra, 1. tdbldzat). Altalanossagban
elmondhatd, hogy a teriiletr6l kimutatott allomadnyok legnagyobb része masodlagos
él6helyekrdl (pl.: a vizenyOs teriiletek lecsapolasara létrehozott csatornak) Kkeriilt el6.
Szamos mintavételi helyrél a fokozott mintavételi intenzitds ellenére is csak egy vagy
néhany egyed jelenlétét tudtuk kimutatni.
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2. dbra. Az dllomdnyalkoto egyedek dtlagos hasonlésdgai (Lynch & Ritland hasonlésdg) Az U és L értékek a 95%-
os konfidencia értékeket jelolik (999 perm., 1000 boot.). Az egyes populdcidk esetén az dtlag (Mean) mellett az
dllomdnyokon beliili legnagyobb és legkisebb hasonldsdgi értékeket is jeloltiik.Az egyes régidkba tartozo
mintahelyeket sziirke vonalakkal vdlasztottuk el. A mintahelyek kédjai megfelelnek az 1. tabldzatban
felsoroltaknak

Figure 2. Correlogram representing the mean within population pairwise similarities using Lynch & Ritland
estimator. Upper (U) and lower (L) confidence limits bound the 95% CI about the null hypothesis of 'No
Difference’ across the populations using 999 random permutations, and for estimates of r by bootstrapping
1,000 pairwise comparisons. For each distance class whiskers represent the highest and lowest values within a
dataset. Regions are separated by vertical grey lines. Codes of sites correspond to Table 1

A vizsgdlatok soran a 8 mikroszatellit markeren 6sszesen 136 allélt mutattunk ki. A
l6kuszonkénti allélszam 6 és 25 kozott valtozott (atlag: 17,6). Ha az elemzett mintakat egy
nagy metapopulacioként kezeltiik, akkor az nem mutatott H-W egyensulyt (Fis>0.08). Igy
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elmondhatd, hogy a vizsgalt dllomanyok genetikai strukturaltsdgot mutatnak. Ha viszont
populacids bontasban végeztik el ugyanezt az analizist, a vizsgalt 33 populacié koziil csak
két allomany (E8, G2) nem mutatott H-W egyensulyt (1. tdbldzat). Ez alapjan tehat
feltételezhetjiik, hogy a vizsgalt allomanyokon beliil nincs mélyebb strukturaltsag.

A felmért populaciok genetikai diverzitasa tdg hatarok kozott mozgott. Az atlagos
allélgazdagsag (MAR) 2,75 és 10, a megfigyelt heterozigdcia (Ho) 0,44 és 0,85, a Shannon
Informacids Index (I) 0,8 és 1,97 kozott valtozott.

A kimutatott allélok koziil 13 bizonyult unikalisnak egy bizonyos allomanyra, de nem
taladltunk egyedi allélt egyetlen alacsony egyedszamd (N=5) A4allomanyndl sem. Az
allomanyok paronkénti Osszevetése a legtdobb esetben szignifikdns elkiiloniilést adott,
kivéve az A3-4, B1-2, C1-2, F1-2 és G4-5 osszevetésben. Az AMOVA eredményei alapjan
elmondhato, hogy a variancia legnagyobb részéért (79%) az egyedek kozti kiilonbségek,
13%-ért a populaciés, mig 8%-ért a regionalis szinti kiilonbségek feleldsek. A vizsgalt
allomanyok régiok kozott (Frt=0,0682, p<0,001) és azokon belil is szignifikansan
elkiloniilnek (Fsr=0,1302, p<0,001). Illetve erételjes populacids strukturaltsagot
(Fst=0,1896, p<0,001) valamint a teljes allomanyt tekintve beltenyésztettséget (Fit=0,1708,
p<0,001) mutatnak. Ugyanakkor populéciés szinten nem volt jellemz6 a beltenyésztettség
(Fis=-0,013, p>0,05).

Az allomanyokon beliili 4tlagos hasonlésag értékei 0.063 és 0.651 kozott valtoztak (2.
dbra). Az értékek negativ szignifikans korrelaciét mutattak az dllomanyok Ho és I értékeivel
(Spearman’s rho: -0.7681, p<0.01, és -0.956, p<0.001), tehat az allomanyok
beltenyésztettségével. Majd minden régioban taldlhatunk kiugréan magas ,belsé
hasonldésagi” értékkel jellemezhet6 allomanyokat, bar kiugréan eltér6 regionalis
mintazatokat nem tudtunk kimutatni.
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3. dbra. Az egyes populdcidk genetikai tdvolsdgdbdl képzett tdvolsdgmdtrix PCoA analizisének plotja (Freena-
INA nullallél korrekcié utdn szdmolt Cavalli-Sforza and Edwards tdvolsdgok). Az egyes tengelyeken dbrdzolt
variancia hdnyad értéke zdrdjelben olvashatd. Az egyes populdcidk szin- és szamkddja megegyezik az 1. dbrdn és
az 1. tabldzatban feltiintetettel A:Fels6-Tisza, B: Borsodi-mezdség, C: Tapié-mente, D: Bihari-sik, E: K6zép-
Magyarorszdg, F: ENy-Magyarorszdg, G: Balaton-régid, H: Mura-régié

Figure 3. PCoA plot of pairwise population genetic distances (Cavalli-Sforza and Edwards estimator after
Freena-INA null allele correction). Percentage variances represented by axes are shown in parentheses. Codes
and colours of sites correspond to Table 1 and Figure 1 . (Letter codes: A: Upper-Tisza region, B: Borsodi-
mezGség region, C: Tdpié-mente region, D: Bihari-sik region, E: Mid-Hungarian region, F: ENy-Magyarorszdg, G:
Balaton region, H: Mura region)
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Az allomanyok genetikai tavolsag-értékeibdl képzett PCoA plot ,x” tengelyén a dunai és
tiszai vizgy(jtén taldlhaté allomanyok erdteljes elkiiloniilése figyelhet6 meg (3. dbra).
Ugyanakkor a tiszai dllomanyok, a Tapié-menti allomanyok kivételével nagyobb mértéki
hasonlésagot mutattak, mint a dunai vizgy(jtén taldlhaté populaciok. A Duna-menti
siksdgon taldlhaté populaciék kozill a Szdd-Rékos-patak allomanya inkdbb a tiszai
allomanyokkal mutat hasonlésagot. A genetikai tavolsagok elemzésének eredményeit a
hierarchikus STRUCTURE analizis (4. dbra) eredményei is aldtdmasztjak, hiszen a Sz6d-
Rakos-patak allomanyat (E1) az els6é korben a tiszai dllomanyok kozé sorolja. A masodik
szinten az analizis a tiszai allomanyokat 5, a dunai dlloméanyokat 2 nagyobb csoportra osztja.
A harmadik szinten az elemzés a vizsgalt 33 populaciét 16 egymastdl tobbé-kevésbé
elkiiloniil6 klaszterbe sorolja. A Bayesi keresztvalidaciés statisztika 98.3%, 89.6%, illetve
71.8%-ban talalta elfogadhaténak a vizsgalt 404 egyed vizgyjt6, régié és populaciés szinti
besorolasat. A legtdbb atsorolast egymashoz kozel fekvo, vizrajzilag kapcsolt populéaciok
kozott tapasztaltunk. Ugyanakkor régiotol fliggetleniil, hét vizsgalt allomany (D1, E1, E2, G1,
G2, H1, H2) bizonyult zartnak. Vizgy(ijt6k kozott dsszesen 3 egyedet sorolt at az analizis
(0,7%), région beliil a tiszai vizgyijtén az egyedek 3,2%-at, a dunai vizgy(ijtén az egyedek
5,2%-at sorolta mas régidba. A legnagyobb aranyu regionalis atsorolast (4,9 és 10%) a
kozép-magyarorszagi régié (E) és Szigetkoz-Hansag (F) allomanyai kozott tapasztaltuk. A
hierarchikus STRUCTURE analizis eredményeként kapott csoportositasokat az elsé szinten
(2 Klaszter) 97.8%-ban, a masodik szinten (4+2 klaszter) 96%-ban, a harmadik szinten
(6+10 Kklaszter) 94,6%-ban talalta helytallénak.
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4. dbra. A hierarchikus STRUCTURE analizis eredményei. Az egyes vékony fiiggbleges vonalak egy-egy elemzett
egyednek felelnek meg. Az azonos szinti vonalak/egyedek azonos csoportba/klaszterbe tartoznak. A nyilakban
szerepld szimok a Structure Harvesterrel az adott szinten meghatdrozott legvaldszintibb csoport (K) szamot
Jjelolik. A mintahelyek kédjai megegyeznek az 1. tdbldazatban szerepldkkel. A kiilénb6zd hierarchikus szintek
felett feltiintetett (piros szinii) betii- és szamkdédok megegyeznek az 5. dbrdn feltiintetettekkel

Figure 4. Estimated population structure as inferred by three rounds of hierarchical STRUCTURE analyses. Each
individual is represented by a thin vertical line, which is partitioned into K-coloured segments representing
individual’s estimated membership fractions in K clusters. Black lines separate individuals from different
sampling sites. The most probable K for analyzed samples given in arrows is based on the results of Structure
Harvester. Codes of sampling sites correspond to Table 1. Upper (red) codes represented on the three
hierarchical levels correspond to the codes used on Figure 5
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A migréciés szamoldsok eredményei elhanyagolhaté mértékii vandorlast mutattak az
egyes régiok kozott, az érték 0,594 és 1,602 egyed/generacio kozott mozgott. A hierarchikus
STRUCTURE analizis altal meghatarozott 1. hierarchikus szinten (amely tobbé-kevésbé a két
nagy vizgytjtével egyeztetheté meg) a dunai vizgy(jt6 allomanyai 3,2 egyedet fogadtak a
tiszai vizgytijt6 feldl, illetve innen 2.9 egyed keriilt at generacionként a masik nagy
vizgyljtére. A 2. szinten (4+2 klaszter) a tiszai vizgy(jtén talalhaté négy nagyobb klaszter
kozott a vandorlds mértéke 0.76 és 1.52 egyed/generaci6 kozott valtozott. A dunai
vizgyijton taldlhat6 két nagy klaszter kozott a vandorlas nem érte el az 1 egyed/generacio
mértéket, tehat ezek az dllomanyok erételjesen izolaltnak tekintheték (5. dbra). A harmadik
hierarchikus szinten a tiszai vizgy(jtén talalhat6 ,a” klaszteren belill a generacionkénti
vandorlas mértéke 0,698 és 1,519 egyed kozott valtozott. Ugyancsak alacsony migracids
ratakat szamoltunk mindkét dunai vizgyjtén fekvd klaszter esetében (,e” klaszter - min.:
0,529, max.: 1,552egyed/generacio, ,f’ klaszter - min: 0,566, max.: 1,509 egyed/generacio).
Az allomanyok térbeli helyzetének és genetikai hasonlésaganak Osszefiiggéseit a teljes
allomanyra és nagy vizgy(jtéként is kiszamoltuk. Mig a Mantel teszt a teljes dllomanyra
nézve nem adott szignifikdns korrelaciét az allomanyok genetikai és foldrajzi tavolsagai
kozott (R2=0,0038, p=0,196), addig a két nagy részvizgyijt6t kiilon kezelve mindkét
esetben szignifikdns osszefliggést kaptunk (tiszai vizgy(jt6: R2=0,1761, p=0,008; dunai
vizgyljt6 R2=0,062, p=0,003). A teljes adatbazison elvégzett térbeli autokorrelacié
szamitasok szerint az allomanyok legnagyobb tavolsdga, ahol még valamilyen szint(
hasonlésagot mutatnak, koriilbeliil 320-340km-re tehetd. Ugyanakkor hasonl6 elemszamu
tavolsagkategoridkat képezve, a két részvizgyijtot kiillon-kiilon értékelve, és az allomanyok
a tiszai vizgy(jtén 80,6 illetve a dunai vizgy(jtén 86,7 km-es tavolsagon beliil mutattak
statisztikailag igazolhat6 hasonldsagot (6. dbra).

Ertékelés

A faunisztikai felmérések eredményei szerint a lapi péc a Karpat-medence belsé
teriiletein még viszonylag sok helyen megtalalhaté és bizonyos teriileteken nagy allomanyai
élnek. Habar a legutébbi dsszefoglalé mi (Sallai 2005) a Hansag a Szigetkoz, illetve a Tapio-
vidékérdl csak torténeti adatokat citdl, faunisztikai felméréseink soran sikeriilt Ujra
kimutatnunk nevezett teriiletekrdl a lapi poc dllomanyait. A legnagyobb valtozast az eddig
kozoltekhez képest a Felsd-Tisza vidékén tapasztaltuk, ahol elsGsorban a kelet-azsiai
eredetli amurgéb elGretdrése miatt a lapi poc allomanyainak erételjes visszaszoruldsat
tapasztaltuk. Napjainkban az orszag észak-nyugati részén talalhaté részvizgytijték (Hansag
és Raba vizgy(jt6je) kivételével a Karpat-medence teljes bels6 teriilete fertézottek
tekinthet6 (Erés et al. 2008, Jakab 2012, Takacs et al. 2013, Takacs et al. 2015), igy az
amurgéb mara szinte a medence belsd teriiletein é16 Osszes pdcallomanyt veszélyezteti.
Véleményilink szerint a lapi pdc allomadnyainak hosszitavii megérzésére csak az azt
veszélyeztetd adventiv faj dllomanyainak kontrollalasaval kivitelezhetd.

A genetikai vizsgalatok eredményei alapjan elmondhaté, hogy a lapi p6c magyarorszagi
allomanyai nagymértékdi genetikai diverzitast mutatnak, ugyanakkor regiondlisan és
populacids szinten is erdteljesen strukturaltak. Szinte mindegyik régidban talaltunk izolalt
és erdsen beltenyésztett allomanyokat. Ez aldl talan csak a Borsodi-mez8ségben és a Fels6-
Tisza vidékérdl elGkerilt allomanyok képeznek kivételt, melyek esetében a viszonylag
nagymértékili csoportokon beliili és azok kozotti genetikai diverzitds azzal magyarazhato,
hogy az atjaras kevésbé limitalt az itteni allomanyok kozott (tiszai arvizek hatdsa) mint az
orszag mas teriiletein és ez jelenleg még (!) ellensilyozza az amurgéb gradicidja altal
kivaltott lokalis dllomanycsdkkenések negativ hatasait.

A hierarchikus STRUCTURE analizis harom szintjén kapott csoportositasok jol
megfeleltethet6k egy-egy konzervacidbioldgiai kategéridnak. Az elemzés elsG szintjén
kapott, tobbé-kevésbé a dunai és tiszai vizgyijtével azonosithaté két nagy klaszter Karpat-
medencei pdc allomanyok két nagy evoluciésan szignifikans egységre (ESU) vald
tagolodasat jelzik. Ezt alatamasztani latszik, hogy az allomanyok kozott 320-340km-es
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tavolsdgon tul mar nem lehet a térbeli autokorrelaciét kimutatni. Viszont bizonyos
allomanyok (pl.: A1-H1) ennél jéval tavolabb fekszenek egymastal.

5. dbra. A hierarchikus STRUCTURE analizis dltal meghatdrozott csoportok féldrajzi elhelyezkedése és az
egyescsoportok kdzti migrdciok irdnyai. A zéld tertileteken beliil elhelyezkedd dllomdnyok egy ESU-ba tartoznak.
A piros és kék vonalakkal hatdrolt teriileteken beliili populdciék azonos konzervdciés (CU) illetve kezelési
egységbe (MU) tartoznak. A karikdk az egyes populdcidk féldrajzi helyzetét jelzik. Az egyes klaszterek kddjai
megegyeznek a 4. dbrdn felsoroltakkal. Az adott klaszterek szinének megfelel6 nyilak a klaszterek kézti 1
egyed/generdciét meghaladé migrdcid irdnydt mutatjak

Figure 5. Migration within and among different clusters designated by hierarchical STRUCTURE analyses.
Sites in green areas belong to the same evolutionarily significant units (ESU-s) by the 1st level of hierarchical
STRUCTURE analysis. Sites framed by red and blue lines belong to the same conservation units (CU-s) and
management units (MU-s) designated on the 2nd and 3rd level by STRUCTURE analyses respectively. Direction of
arrows show between cluster migrations, where the migration rate >1 individual per generation. Arrow
colouring corresponds to hierarchical levels. Open circles show sampling sites. Codes of clusters correspond to
Figure 4

Az egyetlen kivételt a klaszterbe valé besorolasnél a Sz6d-Rékos-patak pdc allomanya
mutatja. Ugyanis ezt az dllomanyt tobb féle elemzés is a tiszai ESU-ba sorolja. Az dllomany
egy olyan patakszakaszon él, amely a foldtorténeti kozelmultban a Tapié vizgyijtéjéhez
tartozott (Leél-Ossy 1953, Ruszkiczay-Riidiger et al. 2007) igy nagy valdsziniiséggel
kijelenthetd, hogy nem betelepitett, hanem egy 6si allomanyroél lehet sz6. A Tapidban és a
Sz6d-Rékos-patakban €16 allomanyok Kkivételével a tiszai allomanyok nagymértéki
hasonlésagot mutatnak, amely tény egyértelmiien a teriilet vizrajzi adottsagaival (gyakori
elontések és az Aallomanyok kozott id6r6l iddére 1étrejové kapcsolat a régid
csatornahaldzaton beliil) magyarazhatok. A STRUCTURE analizis 2. szinten a tiszai és dunai
ESU-kat négy, illetve két nagyobb Kklaszterre osztja, amelyek a konzervacios egységeknek
(CU) feleltethet6k meg. Az ESU-kon beliil elvégzett térbeli autokorrelacids szamitasok nagy
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kozelitéssel egybeesnek ezek hatdraival. Tehat egy-egy tervezett attelepitést csak ezeken az
egységeken belill (eredményeink alapjan egy-egy egység koriilbeliil 80-85km-es sugaru
kornek felel meg) érdemes elvégezni, mert igy még nem sériil a vizsgélataink sordn feltart
természet kozeli genetikai struktira. Az elemzés a harmadik szinten 6sszesen 16 egységet
kiilonitett el, amelyekben az egyes allomanyok kozott nem talalhatd jelentésebb barrier.
Ezeket a klasztereket tekinthetjiik a mintazott allomanyok helyett a kezelés egységeinek
(MU). A Balatoni vizgyijtén mintazott allomanyok eredményeink alapjan harom nagyobb
metapopuldcids egységbe sorolhatdk. Egy egységet alkotnak a Kis-Balaton és az oda torkolld
vizfolydsok péc alloményai. A Tapolcai-medencében, illetve a déli berkekben taldlhaté
allomanyok viszont egy-egy kiilonallé kezelési egységet alkotnak. Ez az eredmény feltételezi,
hogy a Balaton, amely a vizsgalt harom teriiletet vizrajzilag 6sszekapcsolja nem nyujt
megfelel6 kornyezeti koriilményeket ahhoz, hogy a génaramlas kozottiik folyamatos legyen.
Az (G2) Ordacsehi-berekben é16 poc allomany beltenyésztettségének mértéke felhivja a
figyelmet a berekteriiletek vizgytijton beliili nagymértéki elszigeteltségére.

A metapopulaciés struktira meglétét tdmasztja ald az a tény is, hogy a vizsgalataink
soran taldlt kis egyedszamu allomanyokbdl nem tudtuk kimutatni privat allélok jelenlétét.
Igy valésziniisithets, hogy inkabb egy nagyobb, széttagoltabb metapopulacié marginalis
helyzet(i dllomanyai lehetnek, mint kiilénallé populaciék maradvanyai. Ezek az eredmények
arra is ramutatnak, hogy ezeknek a kisebb egyedszamu 4allomanyoknak a megmentésére
csak akkor sziikséges kiemelt figyelmet forditani, ha a populédciégenetikai vizsgalatok
eredményei arra utalnak (pl.: privat allélok megléte), hogy az allomany eltlinése
nagymértékii genetikai diverzitas csékkenést okozna.

A populacidgenetikai vizsgalatok eredményei tobb esetben erdteljes hasonldsagot
mutattak egymastol tavol fekvd, illetve vizrajzilag nem kapcsolt dllomanyok kozott. Nagy
hasonlésagot mutattak példaul a koézép-magyarorszagi illetve az orszag északnyugati
(szigetkozi és hansagi) dllomdanyai, a balatoni és a Drava vizgy(ijt6 allomanyai, valamint az
Ocsai (E2) és Csaszarviz-6varokbol (E8) elkeriilt allomanyok, illetve a Borsodi-mez&ségben
és a Bihari-sik nyugati részén (D4, D5) él6 allomanyok. Az els6 esetben az attelepitett
allomany szdrmazasi helye, nagysaga, és az attelepités id6pontja is ismert (Ambrus & Sallai
2014), bar a Duna, mint ahogyan az mar szadmos gerinces és gerinctelen faj esetében
bebizonyosodott (Hewitt 1999, Bij de Vaate et al. 2002), vandorlasi utvonalként jelentGs
szerepet jatszhat a hasonldsag kialakulasaban. A balatoni és a dravai vizrendszerek és igy a
benniik él6 lapi pdc allomanyok elszeparalédasa csak a foldtorténeti kozelmultban, a
Balaton medencéinek siillyedése miatt indulhattak meg, de ezek a folyamatok a mai napig
sem fejez6dtek be (Gabris & Mari 2007). Hasonlé okokkal magyarazhaté Bihari-sik
délnyugati részén fekvo két allomany és a Borsodi-mezdség allomanyainak hasonlésaga is. A
szabalyozasok megkezdése el6tt a teriiletek kozott a szinte folyamatos eldrasztds miatt
lehetett permanens kapcsolat, amely feltételezhetéen a teriileten kiépitett
csatornarendszeren keresztiil napjainkban is fenndll. Ezt tdimasztja al, hogy a lapi p6c a
Keleti-fécsatornabdl is el6keriilt (Kovacs 1995). Ugyanakkor az E2-es és E8-as allomanyok
kozotti jelentés mértékli hasonlosagot foldrajzi izolaltsaguk miatt inkabb mesterséges
hatasoknak (.m.: az 6csai Oreg-turjanosban é16, régéta ismert allomanyboél valé attelepités)
tulajdonitjuk. Ezt a feltételezést tamasztja ala az a tény, hogy a Vértes déli el6terében
talalhat6 teriileten Csaszarviz-ovarokban talalt kis egyedszamu, és erdsen beltenyésztett
allomany els6 emlitése csak a 2000-es évek elejére datdlhat6 (Harka & Sallai 2004)
ugyanakkor a néhany évvel kordbban megjelent 6sszefoglalé miivében Harka (1996) még
nem emliti.

Osszességében tehat elmondhat6, hogy ennek a fokozottan védett, habitat specialista
halfajnak még genetikailag valtozatos és helyenként nagy egyedszamu allomanyait
talalhatjuk a Karpat-medence belsé teriiletein. De az immaron masfél évszazada tartd
él6helydegradaciéos hatasok és az utobbi évtizedekben megjelend invaziv amurgéb
kompeticiéja miatt az egymastdl tobbnyire erdteljesen elszeparalt allomanyai egyre inkabb
veszélyeztetettek mondhaték. Az allomanyok helyzete a kozeljovében rosszabbodhat, mivel
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a klimavaltozas kivaltotta egyre gyakoribb szaraz periédusok miatt az dallomanyok
izolaltsaga és tagoltsaga novekedni a populaciék mérete viszont valészintileg csékkenni fog.
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6. dbra. Az egyes hasonlé elemszdmu tdvolsdgkategdridkba sorolt mintahelyek genetikai hasonlésdganak
autokorreldciés koefficiensei (,R”) a tiszai és dunai evoliiciésan szignifikdns egységekben (ESU). A Véros
szaggatott vonallal a 95%-os konfidenciaszintet jeléltiik (999 perm., 1000 boot.).Az egyes kategdridk dtlagos
adatai mellett a legkisebb és legnagyobb értékeket is feltiintettiik. A korreldcids koefficiensek értékei a tiszai

vizgytjtén 80,1 km-nél, a dunai vizgyiijtén 86,7 pontndl metszik az “x” tengelyt

Figure 6. Correlogram showing the autocorrelation coefficients as a function of distance classes (,R”) -
designed by similar number of pairwise comparisons for each class - for the Tisza and Danube drainage (ESU)
respectively. Red dotted lines show upper and lower confidence limits bound the 95% CI about the null
hypothesis of 'No Difference’ across the populations using 999 random permutations, and for estimates of ,R” by
bootstrapping 1,000 pairwise comparisons for each distance class. Whiskers represent the highest and lowest
values within a dataset. Intercept values for the ,.x” axes are 80.1 and 86.7kms for the Tisza and Danube
drainage respectively

A varhaté negativ irdnyu valtozasokat figyelembe véve, a faj hosszabb tava
megmaradasanak biztositasara a teljes elterjedési teriiletet érint6, koordinalt cselekvési
terv kidolgozasara van sziikség.
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