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Abstract

Three species of small-sized rheophilic Barbus fishes are endemic to and widely distributed throughout the
mountain regions in the Danube River basin. In Hungary, barbels referred to as B. petenyi occur in streams in
the foothills of the Carpathians near the borders with Slovakia, Ukraine and Romania. However, up to now, no
genetic investigations were carried out on rheophilic barbels in this region. This study aims to clarify the
taxonomic identity and distribution of the rheophilic barbels in the Hungarian plain based on molecular and
morphological analyses. Two mitochondrial genes (cytochrome b, ATPase 6/8) and one nuclear gene
(beta-actin intron 2) were sequenced and several morphometric and meristic characters were recorded.
Phylogenetic and morphological analyses revealed that there are four genetically distinct lineages among the
rheophilic barbels in the Carpathian Basin. The results demonstrated that North-Hungarian Barbus
populations belong to B. carpathicus and that B. petenyi presumably does not occur in Hungary. As expected,
B. balcanicus was only recorded in samples from the Balkans analyzed for reference. A distinct species (B.
biharicus Antal, Laszlé & Kotlik, 2016), new to science, was discovered to be present in Sebes-Koros River
(Crisul Repede) in eastern Hungary and western Romania.

Bevezetés

A Karpat-medence hegyvidéki vizeinek endemikus halfaja a Petényi-marna
(Barbus petenyi Heckel, 1852), mely egy kistermetii reofil pontyféle (Kotlik et al. 2002,
Bandrescu & Bogutskaya 2003). A fajt eredetileg Erdélybdl, a mai Romania teriiletérdl irtak
le, nevét Petényi Salamon Janos magyar zool6ogusrdl kapta (Banarescu & Bogutskaya 2003).
A leirast kovetben a faj taxondmiai helyzete tobbszor is valtozott, ugyanis egyes szerzdk a
B. meridionalis Risso, 1827, masok pedig a B. peloponnesius Valenciennes, 1842 alfajanak
tekintették a XX. szazadban (Bandrescu 1964, Karaman 1971, Doadrio, 1990).

A Duna vizgy(jt6jén él6 pataki marndk populdciéi morfoldgiailag igen hasonléak,
azonban a XXI. szazad elején mitokondrialis DNS (mtDNS) szekvencidjaban mutatkozé
kilonbségek alapjan eltéré evolucids vonalakat irtak le a B. petenyi fajon beliil
(Tsigenopoulos & Berrebi 2000, Machordom & Doadrio 2001a, Kotlik & Berrebi 2002).
2002-ben Kotlik és munkatarsai megallapitottak, hogy a Duna vizgyiijt6jén a Petényi-marna
mellett két masik, a tudomany szamara 0j faj, a karpati marna (B. carpathicus Kotlik,
Tsigenopoulos, Rab et Berrebi, 2002) és a balkdni marna (B. balcanicus Kotlik,
Tsigenopoulos, Rab et Berrebi, 2002) is él. A genomi és a mitokondrialis génszekvenciak
alapjan végzett tovabbi filogenetikai vizsgalatok alatamasztottak, hogy valéban harom
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kiilénbo6z6 faj él a Duna vizgy(ijt6jén, s ezek valdszinlileg a miocén korban valtak szét
egymastdl (Markova et al. 2010, Gante 2011, Berrebi et al. 2013, Konopinski et al. 2013,
Buonerba et al. 2015). A Petényi-marna a Karpatok keleti és déli részén, valamint a Balkan-
hegységben, a karpati marna a Nyugati- és a Keleti-Karpatokban, a balkdni marna pedig a
Balkan-hegység nyugati részén és a Dindri-hegység vizfolyasaiben él (Kotlik et al. 2002,
Kottelat & Freyhof 2007) (1. dbra).

A pataki marndak alapvet6en a hegyvidéki, gyorsabb sodrasu, oxigénben dusabb vizeket
preferaljak, ezért tobbnyire hidnyoznak az Alfold vizeibdl (1. dbra). Hazankban a kordbban
Petényi-marnaként ismert faj elsésorban a Karpatok labaihoz tartozé Ezaki-kozéphegység
vizfolyasaiban él, a szlovak, az ukran és a roman hatar kozelében (Halasi-Kovacs & Harka
2012). Sziik elterjedésének is kdszonheti, hogy fokozott védettségi statuszt élvez. A hazai
pataki marnak tényleges taxondmiai helyzete eddig nyitott kérdés volt, ugyanis a korabbi
tanulmanyok egyikében sem szerepeltek Magyarorszagrél szarmazé mintak. Jelen vizsgalat
célja az volt, hogy genetikai és morfometriai vizsgalatok alapjan megallapitsuk a
magyarorszagi pataki marnak taxonémiai helyzetét és elterjedését.

Anyag és modszer

Mintavétel

Vizsgalatainkhoz a kordbban ismert hazai él6helyek koziil kilenc mintavételi helyszinrél
Osszesen 28 pataki marna egyedet gy(jtottiink, mig Romaniabdl, Szlovakidbol és
Szlovéniabdl tovabbi 4-4 Petényi-marna, kdrpati marna és balkani marna egyed Kkertiilt
begy(ijtésre 2010 és 2012 kozott (1. dbra). A gy(jtéeszk6z Magyarorszagon egy
akkumulatoros, pulzalé egyenarammal miik6dé HansGrassl tipusu kutaté halaszgép, mig a
szomszédos orszagokban kézi hal6 volt. A DNS-tartalom kivonasaig a begyijtott egyedeket
és a szovetmintikat 96 szazalékos etanolban -20 °C-os hdmérsékleten taroltuk. A mintak
begyltijtését és tarolasat az Orszagos Kornyezetvédelmi, Természetvédelmi és Viziigyi
Féfelligyel6ség engedélyezte (engedélyszam: 14/4620-3/2010.).

2015-ben az addigi eredmények alapjan feltételezett 1j fajbdl a morfometriai és a
merisztikus bélyegek vizsgalata céljabol tovabbi 27 egyed keriilt befogasra a Sebes-Kéros
(Crisul Repede) baratkai (Bratca, Romania) szakaszarol (46.9279°N 22.5934°E).

Molekuldris médszerek

A szévetmintdk DNS-tartalmat DNeasy Blood and Tissue Kit (Qiagen, Németorszag)
segitségével nyertiik ki. A két mitokondridlis és az egy genomi gén vizsgalatat polimeraz
lancreakcioval (PCR), nagy hiiségli AccuTaq™ DNA polymerase (Sigma-Aldrich, USA)
segitségével végeztiikk. A mitokondrialis citokrém b (Cyt b) gén 598 bazispar hosszusagu
szakaszanak felszaporitasara a L15267 (5’AATGACTTGAAGAACCACCGT3’) és H15891
(5’GTTTGATCCCGTTTCGTGTA3’) primereket (Briolay et al. 1998) hasznaltuk, mivel
ugyanezen Cyt b szakaszt hasznaltdk a pataki marnakat érint6 kordbbi taxondémiai
vizsgalatok soran is (Tsigenopoulos & Berrebi 2000, Kotlik & Berrebi 2002, Tsigenopoulos
et al. 2002), igy eredményeinket ezekkel kozvetleniil 6ssze tudtuk vetni. A teljes
mitkondridlis ATP-szintaz 6 és 8 géneket (842 Dbazispar) az ATP8.2
(5’AAAGCRTYRGCCTTTTAAGC3") és a Co3.2 (5'GTTAGTGGTCAKGGGCTTGGRTC3")
primerekkel szaporitottuk fel (Machordom & Doadrio 2001b). A sejtmagban koédolt
béta-aktin (Act-2) gén (496 bazispar) masodik intronjanak felszaporitasahoz pedig az
Act18U21 (5’GCTCCAGAAAAACCTATAAGT3’) és az Act554L21
(5’CTCACTGAAGCTCCTCTTAAC3’) primereket hasznaltuk (Markova et al. 2010).

Az agaroz gélelektroforézist kovetden a felszaporitott PCR termékek tisztitdsat QIAquick
Gel Extraction Kit (Qiagen) segitségével végeztiik. A szekvendalas BigDye® Terminator v3.1
Cycle Sequencing Kit (Thermo Fisher Scientific,c USA) felhaszndldsaval tortént. A
felszaporitott termékek kétirdnyd szekvenaldsat ABI PRISM® 310 Genetic Analyzer
(Thermo Fisher Scientific) automata szekvenatorral végeztiik.
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1. dbra. A pataki mdrndk él6helyei a Kdrpdt-medencében. A szam nélkiili szimbélumok jelzik a Kotlik és
munkatdrsai (2002) dltal publikdlt lelGhelyeket, a szimokkal elldtott szimbdlumok a jelen vizsgdlat gy(ijtési
helyeit mutatjdk: 1. Kemence-patak (mintakdd: HU006-008), GPS: 48.0461°N 18.9185°E; 2. Térok-patak
(HU018-020), 47.8371°N 19.0062°E; 3. Bédva (HU001-002), 48.3330°N 20.7306°E; 4. Sajé (HU012-014),
48.1509°N 20.8071°E; 5. Vaddsz-patak (HU021-023), 48.3227°N 20.8863°E; 6. Herndd (HU003-005),
48.4198°N 21.2130°E; 7. Kemence-patak (HU009-011), 48.4652°N 21.4963°E; 8. Tisza (HU015-016),
48.1072°N 22.8315°E; 9. Sebes-Koros (HU024-028), 47.0146°N 21.6255°E; 10. Hudinja (SLO001-004),
46.2323°N 15.2778°E; 11. Torysa (SK001-004), 48.9775°N 21.2539°E; 12. Ajta-patak (RO001-004),
45.9838°N 25.6509°E.

Fig. 1. Map of the Carpathian (Pannonian) Basin showing the geographic location of sampling sites of rheophilic
barbels. Symbols without numbers indicate the original distribution area of three Barbus species based on Kotlik
etal. 2002; Symbols with numbers represent the sampling sites of the present study: 1. Kemence stream
(samples HU006-008), GPS: 48.0461°N 18.9185°E; 2. Térék stream (HU018-020), 47.8371°N 19.0062°E;

3. Bédva River (HU001-002), 48.3330°N 20.7306°E; 4. Sajé River (HU012-014), 48.1509°N 20.8071°E;

5. Vaddsz stream (HU021-023), 48.3227°N 20.8863°E; 6. Herndd River (HU003-005), 48.4198°N 21.2130°E;

7. Kemence stream (HU009-011), 48.4652°N 21.4963°E; 8. Tisza River (HU015-016), 48.1072°N 22.8315°E;

9. Sebes-Kords River (HU024-028), 47.0146°N 21.6255°E; 10. Hudinja River (SL0001-004),
46.2323°N 15.2778°E; 11. Torysa River (SK001-004), 48.9775°N 21.2539°E; 12. Aita stream (RO001-004),
45.9838°N 25.6509°E.

Genetikai adatok elemzése

A nyers szekvencidk ellendrzését és illesztését a BioEdit 7.2.5 (Hall 1999) és a
GeneDoc 2.7 szoftverek (Nicholas et al. 1997) segitségével végeztiikk. Eredményeinket a
génbankban elérhetd B. petenyi, B. carpathicus, B. balcanicus és néhany egyéb pataki marna
bazissorendjeivel hasonlitottuk 6ssze (a génbanki azonositék a 2. dbran szerepelnek)
(Zardoya & Doadrio 1999, Tsigenopoulos & Berrebi 2000, Machordom & Doadrio 2001a,
Kotlik & Berrebi 2002, Tsigenopoulos et al. 2002, Markova et al. 2010, Levin et al. 2012,
Konopinski et al. 2013, Buonerba et al. 2015). A jelen vizsgalat soran Kkinyert uj
szekvenciakat KT733654-KT733670 azonosité szamokkal helyeztiik el a génbankban.
Elemzéseinket a MEGA6 (Tamura et al. 2013) és a PhyML (Guindon et al. 2010)
szoftverekkel végeztiik. A filogenetikai rekonstrukcié a maximum-likelihood algoritmus
alapjan tortént. A Cyt b szekvencidk elemzésekor a TN93+G (Tamura & Nei 1993) modelt
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alkalmaztuk, mig az ATPase 6/8 szekvenciak esetében a TN93+I model, az Act-2 esetében
pedig a T92 model bizonyult a legalkalmasabbnak a Bayes-féle informaciés kritérium
alapjan (Posada & Buckley 2004, Tamura et al. 2011). A filogenetikai fa megbizhatésaganak
becslésére 1000-szeres ismétlésben bootstrap analizist végeztiink (Felsenstein 1985).

Morfolégiai adatok elemzése

A Barbus fajok kozotti morfolégiai kiillonbségek vizsgalatdhoz 27 testparamétert
valamint merisztikus bélyegeket (Uszésugar- és pikkelyképlet) hasznaltunk (1. tdbldzat) fel
Kotlik és munkatarsai (2002), valamint Zutini¢ és munkatarsai (2014) munkai alapjan. A
B. petenyi, a B. carpathicus és a B. balcanicus fajok esetén Kotlik és munkatarsai (2002)
adatsorat hasznaltuk fel.

Az eltéré méretii egyedek morfoldgiai sajatossagainak 6sszehasonlithatdsaga érdekében
adatainkat Elliott és munkatdrsai (1995) szerint standardizaltuk. A fajok kozotti
kiillonbségek feltardsara hasznalt diszkriminanciaanalizist a STATISTICA 12.0 szoftver
(StatSoft 2013) segitségével végeztiik el. Ezt kovetéen Spearman-rangkorellaciét
alkalmaztunk, hogy megallapitsuk, mely morfol6giai karakterek felelések a fajok kozotti
elkiiloniilésért. A korrelacidelemzés alapjan szignifikdnsnak bizonyul6é karakterek esetén
ANOVA post hoc (Tukey HSD) teszt segitségével meghatarozzuk az egyes fajok kozotti
kilonbségeket.

Eredmények és értékelés
DNS-szekvencidk elemzése

A 39 vizsgalt minta Cyt b (546 bazispar hosszisagu) szekvenciai kozott hat, a 17 vizsgalt
minta ATP-szintaz 6/8 (842 bp) szekvenciai kozott 6t haplotipust azonositottunk. Az Act-2
(496 bp) esetén a 16 vizsgalt minta kozott hat egyedi szekvenciat talaltunk. Az dsszes Uj
Act-2 szekvencia homozigétanak bizonyult a vizsgalt szakaszon, kivéve két B. balcanicus
szekvenciajat (SLO002 és SL0O003), melyek ugyanabban a poziciéban voltak heterozigotak,
valamint az SL002 szekvencian egy tovabbi heterozigota poziciét azonositottunk.

A filogenetikai kapcsolatokat minden gén esetén a MEGA6 és a PhyML szoftverek
segitségével is feltartuk, és ezek soran azonos eredményeket kaptunk (2. dbra). Az
elemzéshez a nyert Cyt b szekvencidk mellett felhasznaltuk a génbankban fellelhetd
B. petenyi, B. carpathicus és B.balcanicus azonos szekvencidit is, és a vizsgalat
eredményeként igazoltuk a korabbi tanulmanyokban leirt harom klad jelenlétét (2A. dbra).
A magyarorszagi populaciokbdl szarmazé egyedek genetikailag a B. carpathicus
(HU001-HUO023) kladjaba rendezddtek, kivéve a Sebes-Korosbdl gy(ijtott ot mintat
(HU024-HU028), melyek teljesen elkiiloniilé kladot alkottak (2A. dbra). Mig az 0Osszes
vizsgalt B. carpathicus szekvencia egy haplotipusba tartozott, addig a B. balcanicus és a
B. petenyi esetén két haplotipust azonositottunk. A taldlt 4j kladban minden egyed
ugyanazon haplotipusba tartozott (24. dbra).

Mintdink egy részét tovabbi genetikai vizsgalatoknak vetettiik ala, hogy a Cyt b elemzése
soran kapott eredményeinket ellendrizziik. A harom ismert faj, valamint a Sebes-K6rosbdl
szarmaz6 egyedek ATP-szintdz 6/8 és Act-2 génjeinek szekvendldsat és filogenetikai
elemzését végeztik el. A filogenetikai rekonstrukcié sordn mindkét gén esetében
szekvenciaink négy eltéré kladba rendezdédtek (2B. és 2C. dbra). A B. balcanicus fajnal az
ATP-szintdz 6/8 esetén kettd, mig az Act-2 esetén harom haplotipust azonositottunk
(amelybdl kett6 heterozigéta). A tobbi fajnal ezzel szemben minddssze egy haplotipust
taldltunk génenként. Kutatdcsoportunk volt az els6, amely a B. balcanicus esetén
ATP-szintaz 6/8, a B. carpathicus esetén pedig Act-2 szekvencidkat kozolt a génbankban.

Eredményeink alapjan megallapithat6, hogy az észak-magyarorszagi pataki marnak
genetikailag a B. carpatichus fajhoz tartoznak, és genetikailag nagyon kozel allnak a szlovak
populaciékhoz, tovabba kidertilt, hogy a B. petenyi néven ismert faj nem él Magyarorszagon.
A filogenetikai elemzés azt mutatja, hogy a Sebes-Kordsben él6 pataki marnak genetikailag
jelentGsen eltérnek a korabban ismert rokonfajoktdl.
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2. dbra. Filogenetikai kapcsolatok a Kdrpdt-medence pataki mdrndi kézott. A filogenetikai rekonstrukcio a
maximum-likelihood algoritmus alapjdn tértént, 1000-es bootstrap analizissel. A) Citokrom b gén (TN93+G
modell). B) ATP-szintdz 6/8 gén (TN93+1). C) Béta-aktin gén 2. intronja (T92). A kordbban publikdlt
szekvencidkat a fajok neve és a mellette dllo génbanki azonosito jelzi. A vizsgdlt egyedek szekvencidit azok
egyedi kédja jelli, melyek mellett fel van tiintetve a génbanki azonosité, illetve egy szimbélum, mely jelzi a veliik
azonos szekvenidju mintdkat (HU001-028, SK001-004, RO001-004 and SLO001-004). Kldd betii/szinkddok:
a/kék - B. carpathicus, b/zold - B. balcanicus, c/barna - B. petenyi, d/piros - B. biharicus
Fig. 2. Phylogenetic relationships of the rheophilic barbels from the Carpathian Basin. All trees are maximum-
likelihood reconstructions with branch support estimated based on 1000 bootstrap replicates. A) Cytochrome b
gene (TN93+G model). B) ATPase 6/8 gene (TN93+I). C) Beta-actin gene intron 2 (T92). Previously published
sequences are labelled with the species name and GenBank accession number. New sequences are labelled with
the number of the individual sequenced. GenBank accession number is given for those individuals whose
sequence was deposited in GenBank, with individuals carrying identical sequences indicated by symbols (HU001-
028, SK001-004, RO001-004 and SLO001-004). Letter/color coding: a/blue - B. carpathicus,
b/green - B. balcanicus, c/brown - B. petenyi, d/red - B. biharicus

Morfometriai adatok elemzése

A 27 testparaméter (1. tdbldzat) alapjan végzett diszkriminanciaanalizis eredményei
szerint az 0j faj egyes morfoldgiai bélyegek mentén elkiiloniilést mutat a kordbbrél ismert
harom fajtél (3. dbra). Az els6 tengely a teljes variancia 71,6 szazalékat, mig a masodik
tengely a teljes variancia 17,9 szazalékat magyardzza. A rangkorreldcié alapjan a fajok
morfolégiai elkiloniilésért elsGsorban a fej magassaga (HD; r = -0,79), az interorbitalis
tavolsag (I0; r = -0,78) és a preandlis tavolsag (PA; r = -0,78) felel. Ezen morfologiai



Antal et al. / Pisces Hungarici 10 (2016) 5-14

bélyegek mutattak a legerGsebb negativ Osszefiiggést az elsé tengellyel, illetve ezen
morfologiai bélyegek esetében az Uj Barbus faj szignifikdnsan eltért (P < 0,0001) a masik
harom fajtdl, kivéve a fej magassagat, mely nem mutatott szignifikans kiilonbséget
(P=0,2465) az uj faj és a B. balcanicus kdzott. A preorbitdlis tavolsag (PRO; r = 0,58), a
farokiszé fels6 (LCU; r = 0.56) és alsé lebenyének hossza (LCL; r = 0.48) pozitiv
Osszefliggést mutatott az elsd tengellyel, a preorbitalis tavolsag esetén volt a legjelentésebb
kiilénbség (P < 0,0001) az uj faj esetén.

A morfometriai bélyegekkel szemben a merisztikus jellegek nem mutattak szignifikans
kiiléonbségeket a fajok kozott.

O B. petenyi O B. carpathicus < B. balcanicus A B. biharicus

DPV (0.56)
LPF (0.45) DPA (0.42)
N

CVA2 (17.9%)
()

-1}
B 2l _
3

2% 7| |

s A8

38| 4 1

=3
X -6 -4 -2 0 2 4 6
= CVA 1 (71.6%)

HD (-0.79) PRO (0.58)
10 (-0.78) PA (-0.78) LCU (0.56) LCL (0.48)

3. dbra. A Barbus fajok morfometriai adatai diszkriminanciaanalizisének ordindciéja. Roviditések: HL: fejhossz,
PRO: preorbitdlis tdavolsdg, DAF: farokalatti iszé hossza, DPV: melluszé és a hastszo alapja kézotti tdvolsdg,
LPF: melltisz6 hossza, DPA: melliszo és az andlis uszo alapja kézétti tavolsdg, HD: fej magassdga, 10: szemek

kozotti tavolsdg, PA: preandlis tdvolsdg, LCU: farokiiszo felsé felének hossza, LCL: farokiszo alsé felének hossza

Fig. 3. Discriminant analysis for comparison of the morphology of Barbus species. Abbreviations: HL: Head
length; PRO: Preorbital distance; DAF: Depth of anal fin; DPV: Distance between pectoral and ventral fin bases;

LPF: Length of pectoral fin; DPA: Distance between pectoral and anal fin bases; HD: Head depth; 10: Interorbital

distance; PA: Preanal distance; LCU: Length of upper caudal lobe; LCL: Length of lower caudal lobe
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1. tdbldzat. A bihari mdrna morfometriai és merisztikus bélyegei

Table 1. Morphometric and meristic characteristics of B. biharicus

Morfometriai bélyegek / Morphometric characters

Holotipus N=28 Holotipus N=28
Holotype Holotype
HNHM-  Atlag + széras HNHM-  Atlag + széras
ICH Mean + SD ICH Mean # SD
2015511, Ertékhatar 201551 1. Ertékhatar
Range Range
Standard testhossz / 793 90,9 + 15,7 Standard testhossz / 793 90,9 + 15,7
Standard length SL (mm) ’ 55,2-115,3 | Standard length SL (mm) ! 55,2-115,3
A standard testhossz szazalékaban / In percent of SL
Teljes testhossz / 1194 117,4 £ 1,2 Mellusz6 hossza / 212 20,3+1,1
Total length ’ 115,1-120,7 Length of pectoral fin ’ 16,1-21,6
Farokusz6 fels6 felének
Fejhossz / Head length 23,7 ii;z;s hossza / Length of upper 22,3 i;z;g?
caudal lobe
Maximalis testmagassa 209+1,2 Farokusz6 minimé.lis 9,0+0,7
/ Maximum bodygdepthg 22 18,7-23,4 | hossza/ Length of middle 93 7,9-11,1
caudal part
Predorzalis tavolsag / 518 51,5+1,5 hli)asz(;l;u/si(;:;jfg f)j‘lfor;f:r 24 21,1+19
Predorsal distance ! 48,4-54,3 12,9-24,0
caudal lobe
Preanalis tavolsag / 76.2 77,5+1,3 Test szélessége / 158 15,0 +0,9
Preanal distance ! 74,9-80,8 Body width ’ 11,8-16,6
Preventralis tavolsag / 56.6 56,7+ 1,4 Fej szélessége / 143 14,2+0,5
Preventral distance ! 54,1-59,2 Head width ’ 13,0-15,3
Melltisz6 és a hasuszé
alapja kozotti tavolsag / 349 33,8+2,1 Preorbitélis tavolsag / 86 8,8+0,3
Distance between pectoral ’ 26,8-36,7 Preorbital distance ’ 8,3-9,3
and ventral fin bases
Melltisz6 és az analis
;‘:5:122‘%];‘222 o 54622 | Postorbitilis tivolsig/ |, 9,9+0,7
48,7-58,4 Postorbital distance 8,7-11,4
between pectoral and
anal fin bases
Faroknyél hossza / 176 16,7+ 1,1 Szematmérd / 49 49+0,5
Length of caudal paduncle ! 13,2-18,9 Horizontal eye diameter ! 3,9-5,9
Minimalis testmagassag / 95 9,2+0,3 Szemek kozotti tavolsag / 992 8,4+0,5
Minimum body depth ! 8,5-9,8 Interorbital distance ! 7,2-9,5
Faroknyél magassaga / 113 11,0+0,5 Fej magassaga / 174 16,4+0,9
Depth of caudal paduncle ! 10,3-12,3 Head depth ’ 15,0-17,7
Len:t?ztzjsctzizizf}sl/ base 12,5 1???:’; Merisztikus bélyegek / Meristic characters
Farokalatti isz6 hossza / 15,4 15017 Uszésugdrképlet / D111l / 7-8
Depth of anal fin 12,7-19,3 .
P . Rays in dorsal and anal
Anadlis Usz6 alapja / 6.8 6,7+0,5 fins ALIl/ 4-5
Length of anal fin base ’ 5,3-8,3
Hasusz6 hossza / 14,8+0,7 Pikkelyképlet /
Length of ventral fin 155 13,2-15,9 Scale counts 51 9-11/8-10 56
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Térténeti biogeogrdfia

Az Erdélyi-szigethegység (Muntii Apuseni) miocénbeli (késé-badeni - kora-szarmata)
felgytir6dése fontos szerepet jatszhatott a Barbus fajok izolalédasaban (Thamo-Bozsoé et al.
2002). A kiemelkedett Erdélyi-szigethegység a teriilet f6 vizfolyasaiban (Szamos/Somes,
Maros/Mures, Kords/Cris) él6 pataki marndk szadmdara egy athatolhatatlan f6ldrajzi
barrierként szolgal. Feltehet6en e f6 vizfolyasok elszeparalédasa, és igy a populacidk kozotti
hibridizaci6 (mely folyamat egyébként mdas pataki marndkndl ismert) és ezdaltal a
génaramlas megsziinése vezetett az Uj fajok genetikai és a morfometriai elkiilontiléséhez
(Berrebi et al. 2013, Gante et al. 2015).

Osszegzés
A molekularis filogenetikai és a morfometriai vizsgalatok egyarant alatamasztottak, hogy
a Sebes-Korosbdl szarmazé példanyok egyetlen eddig ismert fajba sem sorolhatok. A
tudomanyra nézve Uj faj a bihari marna (Barbus biharicus Antal, Laszlé & Kotlik, 2016)
nevet kapta (részletes fajleirds: Antal et al. 2016), ezzel utalva a tajra, amelynek sziilotte.
Természetvédelmi érték tekintetében azonos szinten 4ll a Karpat-medence egyéb pataki
marnaival, hiszen kordbban egy fajba sorolva kaptak fokozottan védett statuszt. A
vizsgélatok sordn azt is igazoltuk, hogy az észak-magyarorszagi folyék vizrendszerében a
karpati marna (B. carpathicus) €él, tovabba Petényi-marna (B. petenyi) és balkdni marna
(B. balcanicus) nem él hazankban, azonban el6bbi esetén a Marosbdl, utébbi esetén a
Dravabol el6keriilhetnek lesodré egyedek a jovoben.
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Bihari mdrna, Barbus biharicus, HNHM-ICH-2015.’51.1., holotipus, him/tejes, 79,3 mm standard hossz; Romdnia:
Sebes-Koérds Bardtka mellett. A) EI6 egyed; B) Tartdsitott egyed (fotd: Antal L.)

Biharian barbel, Barbus biharicus, HNHM-ICH-2015.51.1., holotype, male, 79.3 mm SL; Romania: Sebes-Kérds
River (Crisul Repede) at Bratca. A) Living individual; B) Fixed and preserved individual (photo: L. Antal)
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