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Abstract

Despite their ecological and economical importance, the taxonomy and the phylogenetic origin of pikes
(Esocidae) living in the Carpathian Basin is poorly known. For this reason we made phylogenetic and
morphologic assay on 88 pike specimen collected from 49 Middle-Danubian sampling sites. Our phylogenetic
surveys using mtCytB and mtD-loop sequences showed that only the E. lucius appears in the study area, but
all its three lineages were indicated from the study sites. The distribution and haplotype diversity data show
that only the Southern lineage is native in the area, while the other two groups could have appeared in the
Middle-Danubian system either spontaneously or by human introduction. In case of the studied morphologic
features, the number of scales on the lateral line and the head length showed significant differences among
the lineages. The high variability of the phenotypic characteristics examined can be explained not only by
environmental but also by genetic reasons (e.g. interclade hybridisation).

Kivonat
A csukafélék (Esocidae) gazdasagi és oOkoldgiai szempontbdl is jelentés édesvizi ragadozoéhalak,
ugyanakkor eddig a csoport Karpat-medencei allomanyairél kevés filogenetikai informacié allt rendelkezésre.
Az 0Osszesen 49 mintahelyrdl begytjtott 88 csukaegyed mtCytb és mtDloop szekvencidin elvégzett
elemzéseink eredményei szerint a Karpat-medencében csak egy csukafaj, az E. lucius fordul el§. Viszont e faj
mindharom, csak a foldtorténeti kozelmultban elkiiloniilt (,északi”, ,cirkumpolaris” és ,déli”) leszarmazasi
vonala jelen van a teriileten. Ezek genetikai diverzitasa, illetve elterjedési mintazata arra utal, hogy koziiliik
csak az egyik, a ,déli” vonal tekinthetd 6shonosnak, a masik ketté emberi segitséggel (telepitéssel és/vagy
spontan mddon) terjedhet(ett) szét a Karpat-medence vizeiben, masodlagos kapcsolatba 1épve egymassal. A
vizsgalt morfologiai jegyek tobbsége nagymérték(i szorast és atfedést mutatott, csak az oldalvonal
pikkelyszamaban és a fej méretében talaltunk szignifikans kiilonbségeket a harom csoport kézott. A vizsgalt
fenotipusos jegyek nagymértékii valtozékonysaga, a kornyezeti hatdsok mellet véleményiink szerint a

leszarmazasi vonalak kozti hibridizacidval is magyarazhato.
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Bevezetés

Az Esox nemzetség fajai az északi félteke jellegzetes megjelenésii édesvizi ragadozoi.
Okolégiai szerepiik mellett gazdasagi (horgaszati és halaszati) szempontbdl is jelentds
csoport. Az eurdpai vizekbdl az utébbi években két 1j csukafajt is leirtak (Bianco et al. 2011,
Denys et al. 2014), az Uj fajok jellegzetessége kozott szerepel a pettyezettdl eltérd mintazat,
illetve a 120-ndl kevesebb oldalvonalon szamolhat6 pikkelyszam. A Karpat-medencébdl a
szakirodalom csak egy fajt, a genus cirkumpoldris elterjedésii névadé fajat (E. lucius) jelzi
(Harka és Sallai 2004). Ugyanakkor az ezen a teriileten él6 csukaallomanyok szinezete és
mintazata (Takacs et al. 2018), illetve novekedésiik populaciok kozott és a populacidkon
beliil is nagy valtozatossagot mutat (Harka 1983, Takacs et al. 2003). Ezt a nagymértékii
variabilitast altalaban kiils6, kornyezeti okokkal, a Karpat-medencei vizes él6helyek
sokféleségével magyarazzdk. Ugyanakkor vélhet6en a tapasztalt fenotipusos variabilitas
kialakitasaban bels6 (genetikai) tényezd6k is szerepet jatszanak. Az orszagos léptéki
faunisztikai vizsgalataink soran (1. dbra) szamos olyan csuka egyedet fogtunk, melyek az
Gjonnan leirt fajokéhoz hasonlé fenotipusos jellegzetességeket mutattak (Takacs et al.
2018), igy felmeriilt a lehet6sége annak, hogy ezen a teriileten sem csak az E. lucius, hanem
egy ezidaig le nem irt taxon, esetleg a mar ismert fajok hibridjei is el6fordulhatnak. Mivel
ezidaig csak szdérvanyos informéaciok Aalltak rendelkezésre a Karpat-medence egyik
legelterjedtebb ragadozé halfajarél, igy jelen munkankban részletesen feltarjuk a teriilet
csukaallomanyainak filogenetikai és morfoldgiai viszonyait.

1. dbra. A csuka (Esox lucius) elterjedése Magyarorszdgon. A fekete pontok a faj el6forduldsi helyeit
mutatjdk. Az elterjedési térkép elkészitéséhez a BLKI adatbdzisdt haszndltuk fel.

Fig.1. Distribution of Pike in Hungarian natural waters. Black dots show the sample sites of the species.
using the database of the Balaton Limnological Research Institute.

Anyag és modszer

A filogenetikai és morfoldgiai elemzésekhez sziikséges gytijtéseket a Karpat-medencei
léptékdi faunisztikai felméréseink sordn végeztiik el. Elektromos haldszgéppel,
mintahelyenként 1-7, 6sszességében 88 csuka egyedet gytijtottiink, melyeket fotézas és az
Uszoszovet-mintavétel utan eredeti él6helytikon szabadon engedtiink.

A genetikai vizsgalatok soran, hogy eredményeink 6sszevethetéek legyenek a témaban
sziiletett szakirodalmi kozlésekkel (Nicod et al. 2004, Skog et al. 2014) egy rovidebb (D-
loop, 436b) és egy hosszabb (CytochromeB /CytB/, 1088b) mitokondridlis szakaszt
szekvenaltunk. A szekvencia informaciokbdl kapott haplotipusokat (olyan homoldg helyzeti
DNS szekvencidk melyek bazissorendjiikben legaldbb egy helyen eltérést mutatnak) a
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Genbank adatbazisdban szereplékkel vetettiik Ossze. A rendelkezésre all6 adatokbdl
Maximum Likelihood /ML/ moddszerrel (Kumar et al. 2018) dendrogramokat, illetve
Median-Joining /M]/ médszerrel (Bandelt et al. 1999) kapcsolati haldzatokat képeztiink.

A morfologiai elemzésekhez sziikséges méréseket és szamolasokat a vizsgalt egyedekrol
késziilt fotékon Image] képelemzd program (Rasband 2018) segitségével végeztiik el.
Mértiik az egyedek standard testhosszat (SL), fejhosszat (HL), preandlis (PA), prepelvikus
(PPL), prepektoralis (PPEC) és preorbitalis (PRE) tavolsagait, valamint horizontalis
szematméréjét (ED), emellett feljegyeztiik az oldalvonalon fekvd pikkelyek szamat is. Az
egyes egyedeket a filogenetikai vizsgalatok eredményei alapjan csoportokba soroltuk. A
feljegyzett fenotipusos valtozék csoportonkénti kiillonbségeit nem parametrikus Kruskal-
Wallis tesztekkel vetettiik dssze. A mért értékeket az standard testhossz vagy a fejhossz
aranyaban mutatjuk be. Az egyes egyedek mintdzatat Lucentini és mtsai. (2011) ajanlasai
alapjan hataroztuk meg. A kiilonb6z6 mintazata egyedek eloszlasat filogenetikai
hovatartozasuk, illetve a testméretiik figyelembevételével is elemeztiik.

Eredmények és kovetkeztetések
A 49 mintahelyrdl szarmazé 88 szdovetminta elemzésének eredményei alapjan a
teriiletr6l nyolc CytB és négy D-loop haplotipus volt kimutathaté (1. tdbldzat). A
GenBankbdl szarmazd adatokkal val6 6sszevetés eredményei szerint a tertletrdl csak az
E. lucius faj el6fordulasa volt bizonyithatd. Ugyanakkor mindkét mitokondridlis szakasz
vizsgalati eredményei azt mutatjik, hogy az egyedek harom jol elkiilonithetd csoportba
sorolhaték, melyek megegyeznek a szakirodalomban (Nicod et al. 2004, Skog et al. 2014)
jelzett harom ("északi”, “cirkumpoldris”, "déli”), csak a foldtorténeti kézelmultban - 0.18-
0.26 millié évvel ezel6tt - izoldlédott csuka leszdrmazasi vonallal (kladdal). A harom
csoport elterjedése, habar elkiiloniilésiik nem mondhat6 teljesnek bizonyos foldrajzi
mintazatot mutat. Az ,északi” klad Eurépa északi teriiletein, pl. Skandinaviaban mutathatd
ki, a ,cirkumpolaris” Azsia északi részén és Eszak-Amerikdban dominans. Mig a ,déli”

Eurdpa kozépsd és déli részén, féleg a Dunai vizgytijtén van jelen.

1. tdblazat. Az ML fa és a M] hdlozat épitéséhez felhaszndlt sajdt és a szakirodalomban kéz6lt haplotipusok
GenBank kédjai. A vizsgdlt egyedekben azonositott haplotipusokat félkévér betiitipussal, a hdrom tjonnan
kimutatott haplotipust csillaggal jeloltiik.

Table 1. Clade memberships, codes, and GenBank accession numbers of sequences used for the network analyses.
Haplotypes appeared in our samples are indicated by bold letter type. The three newly found CytB haplotypes are
marked by an asterisk.

Klad D-loop CytB

kod Genbank acc. no. kod Genbank acc. no.
»eszaki” DI0O1  AJ609603 CytB02 KM281471

DI02  AJ609604 CytB06 KM281472

DI03  AJ609605 CytB17 AY497451

DI04  AJ609606 CytB19* MZ822419

DIOS  AJ609607
D106  AJ609608
»cirkumpolaris” DI08 AJ609610 CytB01 KM281455
DI12  ]JX431522 CytB03 KM281462
CytB04 KM281463
CytB05 KM281459
CytB10 KM281458
CytB11 KM281456
CytB12 KM281460
CytB13 KM281461
CytB14 KM281464
CytB15 KM281466
CytB16 KM281465

»déli” DI0O7  AJ609609 CytB07 KM281476
DI09  AJ609611 CytB08 KM281478
DI10  AJ609612 CytB09 KM281467

CytB18* MZ822418
CytB20* MZ822420
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dbra. A kimutatott CytB (A) és D-loop (B) haplotipusok filogenetikai elkiilontilése (Maximum Likelihood fa,
Tamura-Nei model, 100 bootsrap). A vizsgdlatok sordn el6keriilt haplotipusokat félkévér betiitipussal
emeltiik ki. Az egyes filogenetikai csoportokat (klddokat) kiilénb6zd szinekkel jeléltiik (kék: ,északi”, zold:
,déli”, piros: ,cirkumpoldris”). Az ML fa felépitéséhez felhaszndlt kézeli rokon fajok haplotipusainak
Genbank kédjait zdrdjelben tiintettiik fel.

Fig.2. Evolutionary analysis of the indicated CytB (A) and D-loop (B) haplotypes by using the Maximum
Likelihood method and Tamura-Nei model. The percentage of trees in which the associated taxa clustered
together is shown next to the branches. The haplotypes appeared during our survey are highlighted by bold
letter type. The lineage membership are shown by different colors (blue: northern, red: circumpolar, green:
southern). ML trees were built using E. reichertii and E. cisalpinus haplotypes as outgroup sequences, their
Genbank accession numbers are indivcated in brackets.
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3. dbra. A vizsgdlataink sordn kimutatott CytB (A) és D-loop (B) szekvencidk és irodalmi adatok
felhaszndldsdval median-joining médszerrel képzett kapcsolati hdlézat elemzések eredményei. A jelen
vizsgdlatok sordn el6kertilt haplotipusokat félkévér betiitipussal emeltiik ki. Az egyes vonalak hossza
ardnyos az egyes haplotipusok genetikai tdvolsdgdval. Minden egyes merdleges révid vonds egy-egy
mutdcios eltérést jelez. A kis fekete kordk hidnyzo vagy teoretikus haplotipusokat. mig a fehér kérok az
irodalmakban kozélt szekvencidkat jelélik. Az egyes leszdrmazdsi vonalakat (klddokat) kiilonb6z6 szini
keretekkel jeloltiik (kék: ,északi”, zold: ,déli”, piros: ,cirkumpoldris”). Az egyes haplotipusok
részvizgyijténkénti megoszIldsdt az ,C” aldbrdn jelzett szinkédokkal mutatjuk be. Az egyes haplotipusokat
szimbolizdlo kérék mérete ardnyos az adott csoportba sorolt egyedek szdmdval.

Fig. 3. Median-Joining network of CytB (A) and D-loop (B) sequence data of the investigated 88 northern
pike individuals. Line length refers to the genetic distances of haplotypes. Each vertical line is one mutation
step. Small black circles represent missing or theoretical haplotypes. Haplotypes appeared from the study
area marked by bold letter type. Haplotypes which were not indicated from the area are marked by white
circles. The different lineages are emphasized with different coloured frames (blue: northern, red:
circumpolar, green: southern). The size and coloration of pie charts refer to the number of individuals
carrying the certain haplotype and their hydrographic origin (C).

A Karpat-medence belsé teriileteir6l tehat mindhdrom kldd kimutathatd, de e
leszarmazasi agak genetikai variabilitasa, dominancia viszonyai és foldrajzi elterjedés-
mintazata a CytB lokusz esetében jelentds eltéréseket mutat. Az ,északi” és a
scirkumpolaris” leszarmazasi vonal két-két mig a ,déli” klad 6t haplotipussal volt jelen
mintdinkban (2-3. dbra). A ,északi” csoportba sorolt, 6sszesen hat egyed egymastol
viszonylag tavol fekvd, dunantuli vizterekbdl keriilt el6. A ,cirkumpoléris” csoport nagy
egyedszammal - 41 egyeddel - volt jelen, és mindegyik részvizgytjt6rol elékeriilt. A ,déli”
csoportba tartoz6 6t haplotipust 41 egyednél tudtuk kimutatni, és ezek, hasonlbéan a
»cirkumpolaris” csoporthoz altaldnosan elterjedtek voltak a medence belsé teriiletein. (4.
dbra).
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A morfolégiai vizsgalatok eredményei szerint a harom klad egyedeinek testmérete nem
mutatott szamottevd kiilonbségeket, bar a legnagyobb standard testhosszu egyedek a
cirkumpolaris kladba tartoztak (5. dbra). A vizsgalt nyolc morfoldogiai valtozé koziil csak
ketté mutatott szignifikans eltéréseket az egyes genetikailag meghatarozott csoportok
kozott. A ,déli” agba tartozd egyedek relativ fejhossza (HL/SL) nagyobb volt, mint a masik
két leszarmazasi vonalba tartozé egyedeké. Illetve az északi csoport egyedeinek
szignifikdnsan magasabb volt az oldalvonal menti pikkelyszdma, mint a ,déli” és a
»cirkumpolaris” csoportba tartozé egyedeknek. A vizsgalt 88 csuka egyed koziil 38 egyed
volt harant savozott, 23 egyed testét sdvokba rendezett foltok boritottak, 26 egyed elszértan
pettyezett mintazatot mutatott, és egyetlen olyan egyedet talaltunk, amelynek labirintus-
szeri mintazata volt (6. dbra). A kiilonb6z6 mintazati egyedek eloszlasat az egyes
leszarmazasi vonalakban, illetve testhosszcsoportokban az 6. és 7. dbrdn mutatjuk be.

Osszefoglalas

Habar az utdbbi évtizedben az eurdpai vizekbdl két Uj csukafaj is leirdsra keriilt, a
felméréseink eredményei szerint a Karpat-medence belsé teriiletein csak az E. lucius
eléfordulasa bizonyitott. Felméréseink sordn a vizsgalati teriletrél kimutatott
leszarmazasi vonalak (kladok) féldrajzi elterjedése és az egyes csoportok haplotipus
diverzitas értékei arra utalnak, hogy csak ,déli” klad tekintheté éshonosnak a tertileten.
Eredményeink alatamasztjak Skog és mtsai (2014) feltételezését, miszerint a ,déli” klad
glacidlis refugiuma a Kozép-Dunai vizgy(ijt6 lehetett. A masik két kldd vélhetSen
telepitéssel, és/vagy spontan bevandorlassal jelenhetett meg a teriileten. Ismerve a volt
szocialista orszadgok 20. szdzadi erds haldszati kapcsolatait (Ribianszky 1969;
Tahy 1975) elképzelhetd, hogy északabbra fekvd teriiletekr6l keriilhettek a
,cirkumpolaris” klddba tartozé csuka allomanyok Magyarorszagra, és/vagy a kérnyezd
orszagokba is.

A természetes vizekbe kikeriil6/kiszabadulé allomanyok kihasznadlva a Karpat-
medencei vizrendszer adottsigait spontan is terjedhettek a teriileten. Ugyanakkor az
emberi hatas napjainkban egyre jelent6sebbnek tlinik. Sok horgaszviziinkbe f6leg ivadék
formaban nagy szamban telepitik a csukat (URL1, URL2). Feltételezésiink szerint a nem
honos két klad terjedésében szerepet jatszhat az eltéré novekedési erélyiik, illetve
nagyobb testméretiik is. De e feltételezések igazolasara tovabbi vizsgalatok lennének
szlikségesek.

Bar az egyes csoportok genetikai elkiiloniilése csak a foldtorténeti kozelmultban
indult meg, de mar ez a kismértékd izolacié is manifesztalédhat kisebb mértékl
fenotipusos eltérésekben. Habar a vizsgalt valtozék tobbségében nem taldltunk
statisztikailag igazolhat6 eltérést. Az ,északi” klddba tartozé egyedek pikkelyszama
magasabbnak bizonyult, mint a masik két kladba tartozéké. Illetve a ,déli” csoportba
tartozo egyedek feje relative nagyobb volt, mint a masik két csoportba tartozé egyedeké.

Ismerve az egyes kladok elterjedési mintdzatat, és azt hogy az egyes genetikailag
elkiiloniilé csoportokba sorolt egyedek akar egy populacion beliil is jelen lehetnek, joggal
feltételezhetd, hogy ,interklad” hibridek is el6fordulnak a teriileten.

Eredményeink tovabba azt sugalljak, hogy nem csak az Ujonnan leirt csukafajokra
(E. cisalpinus, E. aquitanicus) jelenthet veszélyt az E. luciussal val6é hibridizacié
(Jeanroy és Denys 2019), hanem a csak nemrég izolalddott, genetikailag csak kevésbé
elkiiloniilt csoportok esetében is jelentds valtozast hozhat. Tehat a tobbféle klad, illetve
hibridjeik el6forduldsa egy helyen szintigy szerepet jatszhat a magyarorszagi
allomanyok nagyfoku novekedési és megjelenési valtozatossadganak kialakitasaban, mint
a rendkivil diverz él6helyi struktira. Ugyanakkor e tényezdk szerepének jobb
megismeréséhez szintigy célzott vizsgalatok lennének sziikségesek. Mivel a természetes
uton izolalédott, a fajja valas els6 Ilépéseinél tarté csoportok masodlagos
visszakeresztezése, hibridizaci6ja, késleltetheti vagy akar meg is akadalyozhatja a
csoportok szétvalasat.
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Ez a valtozds azonban az intraspecifikus genetikai sokféleség csokkenéséhez
vezethet, igy a biotikus homogenizaci6 egy formajanak tekintheté (Olden 2006). Ezért a
nem Gshonos szarmazasi vonalak betelepitése is hozzajarulhat a globalis biodiverzitas
csokkenéséhez (Rahel 2002).

oytB
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4. dbra. A 49 mintavételi hely elhelyezkedése a Kdrpdt-medence belsé teriiletein (A) és Eurdpdban (B). A
kérék szinezése az egyes klddok és haplotipusok jelenlétét mutatja (kék: ,északi”, piros: Cirkumplodris,
zéld: ,déli”). Mig a korok mérete ardnyos az adott teriiletrdl elGkertilt egyedek szdmdval. Belsé résziik az
adott mintahelyrél szarmazé egyedek D-loop, mig kiilsé része a CytB haplotipusdt mutatja.

Fig. 4. Distribution of the 49 sample sites in the inner area of the Carpathian Basin. (A) and the location of
the studied area in Europe (B). The circles’ area corresponds with the number of sampled individuals. The
inner area and the frame of the circles show the D-loop and CytB haplotypes, respectively. The colors and
shades of circles indicate their lineage membership (blue shades: northern, red: circumpolar, green:
southern). Country borders are shown by grey dotted lines.

17



Takdcs et al. / Pisces Hungarici 16 (2022) 11-20

700

0.83

0.60

ns ns ns ns ns * ns ns ns ns ns ns
0.36
P )
E @ @ @
E = - =
? x g z
—
0.26
0 északi déli északi 4 deéli 071 északi ci i déli 048 északi cirkul a déli
0.22
0.33 ns ns ns L ns ns ns ns ns ns * ns ns
130
o
£
]
— 2
o = - )
o I I
S = 2 5
w °
o © i} 8
a ©
o
@
P
©
al
=
B . » 105
o északi _cirkumpolaris __ déli o35 északi cirkumpolaris  déli 0.08 északi _cirkumpolaris __ déli északi _cirkumpolaris __ déli

5. dbra. A kimutatott hdrom kldd fenotipusos jellegzetességei. A csillaggal jel6lt pdronkénti sszevetések
szignifikdns eltérést mutatnak (Kruskal-Wallis teszt: p<0.05). A réviditéseket ldsd a szévegben.

Fig. 5. Phenotypic features of the three pike lineages. SL - Standard lengths (A), HL/SL - Head length in the
proportion of Standard Lengths (B), PA / SL - Preanal distances in the proportion of the Standard Length
values (C), PPL / SL - Prepelvic distances in the proportion of the Standard Length values (D), PPEC / SL -
Prepectoral distances in the proportion of Standard Lengths (E), PRE / HL - Preorbital distances in the
proportion of the Head Length values (F), ED / HL - Eye diameter in the proportion of the Head Length
values (F) and the number of scales on the lateral line (H). Datasets marked by red asterisk differ
significantly from the others by the results of non-parametric Kruskal-Wallis pairwise comparisons

(p<0.05).

6. dbra. A vizsgdlatok sordn eldkertlilt csukaegyedek mintdzat-tipusai. A: dtlésan csikozott; B: csikokba
rendezett foltok; C: elszértan foltozott; D: labirintus-szeri mintdzat

Fig. 6. The different body patterns indicated during our surveys. A: diagonal bars on the body; B: dots
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arranged to stripes; C: dotted body pattern; D: longitudinal labyrinth-like pattern
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7. dbra. Az eltéré mintdzatil egyedek megoszldsa kiilonb6z6 leszdarmazdsi vonalakban (A) és
méretcsoportokban (B). Mintdzat kategdridk: Vildgossziirke: dtlds csikozottsdg; sotétsziirke: csikokba
rendezett foltok; pontozott: foltozott testmintdzat; fekete: labirintus-szert mintdzat. A zdréjelben
feltiintetett értékek az egyes csoportoba sorolt egyedszdmokat mutatjdk.

Fig. 7. Distribution of individuals characterised by the same body pattern in different phylogenetic clades
(A) and in certain size categories (B). Body pattern categories: Light grey: diagonal bars on the body; dark

grey: dots arranged to stripes; black dotted: dotted body pattern; black: longitudinal labyrinth-like pattern.
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