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Az eurazsiai siigér (Perca fluviatilis) filogeografiai mintazatai: a
Karpat-medence mint evoliciés kézpont és jégkorszaki refugium
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Abstract

This paper presents a Hungarian-language synthesis of a recent pan-continental phylogenomic study
(Lichman et al. 2026) of Eurasian perch (Perca fluviatilis), with particular emphasis on the interpretation of
results relevant to the Carpathian Basin and the Middle Danube drainage. The original study analysed 382
individuals from 188 sampling locations across Europe and Western Siberia using whole mitochondrial
genome sequencing and nuclear SNP genotyping.

Five deeply divergent mitochondrial lineages and three major nuclear genetic clusters were identified. The
Carpathian Basin and the Danube drainage form a distinct genetic unit, characterized by strong
differentiation and association with one of the most divergent mitochondrial lineages (Lineage 5). Genome-
wide analyses revealed pronounced population structuring and limited gene flow in this region, in contrast to
elevated genetic diversity observed in Northern Europe, particularly in the Baltic Sea basin, where secondary
contact among lineages occurs. In light of these patterns, the Middle Danube drainage—and in particular the
Carpathian Basin—emerges as a key region in shaping the current phylogeographic structure of Eurasian
perch. Its strong genetic differentiation and association with one of the most divergent mitochondrial
lineages indicate a long-term role in both the persistence and diversification of lineages, underscoring its
importance as a glacial refugium and evolutionary center.

Bevezetés

A fajok genetikai diverzitasanak és térbeli szerkezetének vizsgalata alapvetd fontossagu
az evolucids folyamatok és a jelenlegi elterjedési mintdzatok megértésében. A pleisztocén
glacidlis ciklusok jelent6s hatassal voltak az eurépai él6vilagra, és a klasszikus modellek
szerint a fajok a jégkorszakok idején déli refugiumokba huzédtak vissza, majd a jég
visszahuzodasat kovetben észak felé terjeszkedtek (Hewitt 1999; Taberlet et al. 1998).

Az utébbi évek kutatisai azonban ramutattak arra, hogy ez a modell tdlzottan
leegyszertsitd, és szamos faj esetében tobb refugium, valamint masodlagos kapcsolat és
keveredés is szerepet jatszott a genetikai szerkezet kialakuldsaban (Schmitt 2007; Schmitt &
Varga 2012).

Az eurazsiai stigér (Perca fluviatilis Linnaeus 1758) széles elterjedése és oOkologiai
tolerancidja miatt kivalé modellfaj a filogeografiai folyamatok vizsgalatara. Korabbi
vizsgalatok tobb mitokondrialis leszarmazasi vonalat és regionalis genetikai kiilonbségeket
azonositottak, azonban ezek gyakran korlatozott féldrajzi lefedettséggel késziiltek (Nesbg et
al. 1999).

Egy, a kozelmultban megjelent nagyléptékii filogenomikai vizsgalat mar a faj teljes
elterjedési teriiletét lefedve nyujtott atfogd képet genetikai szerkezetérdl (Lichman et al.
2026). Jelen anyag célja ennek a vizsgalatnak az eredményeit kozérthetd formaban
bemutatni, emellett kiilonos figyelmet forditunk a Kézép-Dunai vizrendszer - ezen belil a
Karpat-medence teriletérél szarmazdé allomanyok - filogenetikai viszonyainak
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ismertetésére, mivel ez a régié6 meghatdrozé szerepet jatszott a jelenlegi genetikai
mintazatok kialakulasaban.

Anyag és modszer
Az elemzés alapjat egy nagyléptékili, nemzetkozi egyiittmiikodésben létrehozott adatbazis
képezte, amely 382 Perca fluviatilis egyed genetikai adatait tartalmazta 188 mintavételi
helyrél, lefedve a faj Azori-szigetektdl Mongoélidig terjedd teljes elterjedési teriiletét
(Lichman et al. 2026).
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1. dbra: (a) A filogenetikai vizsgdlatokra felhaszndlt stigérek gytijtési helyei. Ahol a kiilénb6zd szinek az é6t,
egymdstol markdnsan elkiiloniilé mtDNS-leszdrmazdsi vonalhoz (1-5), valamint a 6-os csoporthoz tartozo
egyedek mintavételi helyeit jelélik. A b panelen a siigér 270 egyedének mtDNS-alapti filogenetikai kapcsolatait
bemutaté, a KM410088.1 sz. referenciagenom bevondsdval késziilt maximum likelihood (ML) mddszerrel
rekonstrudlt, gyokér nélkiili fat mutatjuk be. (Forrds: Lichman et al. 2026)
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A vizsgalat sordn kombindlt filogenomikai megkdzelitést alkalmaztunk. A mélyebb
evolucids kapcsolatok feltarasahoz teljes mitokondridlis genom szekvencidkat elemeztiink,
mig a populacidk kozotti genetikai szerkezet, diverzitds és keveredési mintazatok
jellemzéséhez tobb ezer nuklearis SNP marker adatait hasznaltuk fel.

A mitokondridlis DNS alapu filogenetikai kapcsolatok rekonstrukcidja maximum
likelihood moédszerrel tortént (Minh et al. 2020). A nukledris SNP adatok elemzése soran
tobbvaltozds statisztikai mddszereket, populaciégenetikai mutatékat (FST), valamint
klaszterezési eljarasokat (Stucture analizis, admixture method) alkalmaztunk (Jombart
2008; Alexander et al. 2009).

Az allomanyok genetikai diverzitdsat a megfigyelt heterozigozitds (Ho) értékeivel
jellemeztiik, e tényez6 foldrajzi mintazatat inverz tavolsag stlyozasu (IDW) interpoléacidval
mutatjuk be. A genetikai és foldrajzi tavolsag kozotti kapcsolatot izolacié-tavolsag szerint
(IBD) elemzéssel vizsgaltuk.

Eredmények és értékelés
A mitokondridlis genomok elemzése 6t, egymastdl erételjesen elkiiloniilé leszarmazasi
vonalat azonositott (1 4abra), valamint egy tovabbi, foldrajzilag elkiiloniils, de
filogenetikailag kevésbé stabil csoportot (Group 6). A leszdrmazasi vonalak kozotti jelentds
genetikai tavolsag hosszu evolucios elkiiloniilésre utal. Kiilondsen kiemelked6 az 5-6s vonal,
amely a filogenetikai rekonstrukcié alapjan koran elvalt a tébbi 4gtél (1b abra), és
elsésorban a Karpat-medence és a Duna vizrendszerének teriiletén fordul el§
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2. dbra: (a) A Perca fluviatilis 363 egyedének szdrmazdsi (ancestry) osszetételére vonatkozo becslés 2297
nukledris SNP alapjdan, ADMIXTURE elemzéssel, kiilonbozd klaszterszdmok (K = 3, 5, 7, 9, 11, 13) mellett. (b) Az
egyes orszdgokbdl szdrmazé siigérdllomdnyok SNP array adatainak pdronkénti FST értékei. Az dbrdzolt
értékeket az orszdgok kozétti dsszes pdronkénti populdcidszintii becslés dtlagdt jelentik, pdros mintdkkal
rendelkezd populdciék alapjdn (n = 169) orszdgkddok: BE, Belgium; BG, Bulgaria; CH, Switzerland; CZ, the Czech
Republic; DE, Germany; DK, Denmark; EE, Estonia; ES, Spain; FI, Finland; FR, France; GB, England; GE, Georgia;
HU, Hungary; IE, Ireland; LT, Lithuania; LV, Latvia; MK, North Macedonia; MN, Mongolia; NL, the Netherlands;
PL, Poland; PT, Portugal; RO, Romania; RS, Serbia; RU, Russia; SE, Sweden; SI, Slovenia; SK, Slovakia; TR, Turkey;
UA, Ukraine. (Forrds: Lichman et al. 2026)
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A nukledris SNP adatok harom f6 genetikai régiot kiilonitettek el Eurépaban: nyugat-
eurdpai, észak-eurdpai (Baltikum-Fennoskandia), valamint kozép-délkelet-eurdpai
csoportokat. A Karpat-medencei populaciok egyértelmiien az utébbi klaszterhez tartoznak,
és jol elkiloniilnek a tobbi régiétol (2. abra), amit a populaciok kozotti genetikai
differencialtsdg mintazatai is alatdmasztanak. Ez eltéré posztglacidlis kolonizacios
utvonalakra és forraspopulacidkra utal.
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3. dbra: A vizsgdlt 184 Perca fluviatilis populdcié megfigyelt heterozigozitds (HO) értékei orszdgonként (a),
valamint a HO térbeli eloszldsa inverz tdvolsdg stlyozdsu (IDW) interpoldciéval, WGS84 vetiiletben dbrdzolva
(b). Az (a) panel boxplotjai a kvartiliseket (25-75%), a medidnt, valamint az adatok szérdsdt mutatjak. A (b)
panelen az izokronok a Fennoskandiai jégtakaré visszahtizéddsdt jelzik az utolsé glacidlis maximum (LGM)
utdn; a legkiilsé jégperemet (kb. 20 000 év BP) sététvirds szin jel6li. (Forrds: Lichman et al. 2026)

A genetikai differencialtsdg magas (globalis Fst = 0,39), ami erds populacios tagoltsagot
és korlatozott génaramlast jelez. Ez a mintazat kiilonosen a kozép- és délkelet-eurdpai
régidban kifejezett, mig az északi populacidk koézott kisebb mértéki genetikai kiilonbségek
figyelhet6k meg. Az ADMIXTURE analizis megerdsitette a genetikai klaszterek elkiiloniilését,
kiilonosen a Karpat-medencei és balkani populaciok esetében (2 abra).

A genetikai diverzitds térbeli mintazata jelentésen eltér a Kklasszikus posztglacialis
modellektdl. A hagyomanyos elképzelések szerint a legnagyobb genetikai valtozatossag a
déli refugiumokban taldlhat6, mig az északi, a jégkorszak utdn benépesitett teriileteken a
diverzitas csokken (Hewitt 1996, 1999). Ezzel szemben a jelen vizsgalat azt mutatja, hogy a
legmagasabb heterozigozitds értékek az északi régiokban, kiillonésen a Balti-tenger
térségében jelentkeznek, mig a déli populaciok - koztiik a balkani és részben a Karpat-
medencei allomanyok - alacsonyabb diverzitast mutatnak (3. abra). A regresszios
elemzések szignifikans, északi iranyba névekvé diverzitasi trendet jeleznek, ami arra utal,
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hogy a jelenlegi mintazat kialakulasdban a masodlagos kontaktus és a leszarmazasi vonalak
keveredése kulcsszerepet jatszott.

Az izolaci6-tavolsag szerinti elemzés szignifikdns kapcsolatot mutatott a genetikai és
foldrajzi tavolsag kozott, ami altalanosan korlatozott génaramldsra utal. Ez a jelenség
kilondsen a Karpat-medencei populaciok esetében Kkifejezett, ahol a vizrendszerek
szerkezete meghatarozo szerepet jatszik a populciék elkiiloniilésében.

A Karpat-medencei és kozép-dunai populaciok a teljes eurdpai rendszerben jol
elkiiloniilé genetikai egységet alkotnak. Ezek az dllomanyok dént6en az 5-6s mitokondrialis
leszarmazasi vonalhoz tartoznak (1.b abra), amely a faj egyik legGsibb evolicids aganak
tekinthet6. Emellett a régidoban egy tovabbi genetikai csoport (Group 6) jelenléte is
kimutathat6é (1.b 4bra), ami arra utal, hogy a térség tobb leszarmazasi vonal taldlkozasi
zonajaként értelmezhetd. A populaciok kozotti genetikai kiilonbségek térbeli mintazata ezt

P

az elkiiloniilést tovabb erésiti (2.b abra).

Osszegzés

A tanulmany joél példazza, hogy a modern genomikai mdédszerek miként képesek uj
megvilagitasba helyezni egy széles elterjedésii faj evollcids torténetét. Az eurazsiai siigér
esetében egyértelm(ivé valt, hogy a jelenlegi genetikai mintdzatok nem értelmezheték
egyszerl posztglacidlis kolonizacids modellek alapjan, hanem a jégkorszaki izolacid, a
posztglacidlis terjedés és a madasodlagos kontaktus egylittes hatdsdnak eredményeként
alakultak ki.

A genetikai adatok alapjan Eurépaban harom f6 genetikai régid kiilonithet6 el, amelyek
eltéré kolonizaciés utvonalakat és torténeti folyamatokat tiikroznek. A Balti-tenger térsége
a genetikai diverzitas egyik f6 hotspotjaként azonosithatd, ami tobb leszarmazasi vonal
talalkozasanak és keveredésének kovetkezménye, és ellentmond a klasszikus ,déli refugium
- északi diverzitascsokkenés” modellnek.

Ezzel szemben a Karpat-medence és a Duna vizrendszere jol elkiiloniil6 genetikai
egységet alkot. Az itt él6 populacidk dontéen az egyik leginkabb divergens mitokondrialis
leszarmazasi vonalhoz (Lineage 5) tartoznak, ami a régi6é hosszu tavua refugium szerepére
utal. A magas genetikai differencialtsag és az erds populécids tagoltsag ugyanakkor azt jelzi,
hogy a Karpat-medence nem csupan menedékteriilet volt, hanem aktiv evoldciés kdzpont is,
ahol jelentGs genetikai diverzifikacié zajlott. Emellett a 6-0s genetikai csoport jelenléte arra
utal, hogy a térség tobb leszarmazasi vonal taladlkozasi z6najaként is értelmezhet6.

A populaciok kozotti genetikai kilonbségek kialakuldsdban meghatdrozé szerepet
jatszik a vizrendszer szerkezete. A Duna és mellékfoly6i egyarant miikddhetnek izolacids
tényezoként és 6kologiai folyosoként, igy egyszerre korlatozzak és elGsegitik a génaramlast.

Eredményeink alapjan a Karpat-medence kulcsszerepet jatszott az eurazsiai sligér
evollciés torténetében, és a térség populaciéi kiemelt genetikai jelentdséggel birnak.
Eredményeink mind természetvédelmi mind halgazdalkodasi szempontbdl fontosak,
ugyanis a nem megfeleld telepitési és allomanykezelési gyakorlatok hosszi tavon a faj
Karpat-medencei allomanyainak genetikai diverzitds csokkenéséhez és egyedi evoliciés
vonalak eltlinéséhez vezethetnek. Ennek megfeleléen indokolt a regiondlis genetikai
sajatossagokat figyelembe veve kezelési és védelmi stratégiak alkalmazasa.
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