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APSTRAKT

U ovoj disertaciji, uradena je do sada najobimnija geneticka i ekoloSka analiza
populacija poto¢ne pastrmke sa teritorije Srbije. Rezultati disertacije pruzili su novi uvid u
filogeniju i filogeografiju kompleksa poto¢ne pastrmke sa znatno Sireg areala taksona. Za
teritoriju Srbije, detektovano je gotovo dvostruko vise haplotipova u odnosu na prethodne
studije. Haplotipska raznovrsnost dunavske filogenetske linije u Srbiji je veoma visoka u
poredenju sa drugim regionima u slivu Dunava, §to se ogleda kroz prisustvo haplotipova iz
DA-ES i DA-BS haplogrupa, kao i iz novopisane DA-INT haplogrupe. Suprotno uobi¢ajenom
uverenju, rezultati ove disertacije jasno pokazuju da se diverzifikacija unutar kompleksa
poto¢ne pastrmke odigrala u kasnom pliocenu, a ne u pleistocenu. Primenom mikrosatelitskih
markera detektovana je slozena populaciona struktura poto¢ne pastrmke u Srbiji. Medutim, u
odnosu na prethodne studije, zabelezen je visi nivo introgresije i introgresivne hibridizacije
izmedu autohtone dunavske linije poto¢ne pastrmke i alohtonih filogenetskih linija.
Razvijanjem modela ESHIPPOsalmo utvrden je umeren stepen odrzivosti za gotovo polovinu
analiziranih populacija, dok je za Sest populacija utvrden nizak stepen odrzivosti. U cilju
konzervacije populacija poto¢ne pastrmke, za teritoriju Srbije, moze se predloziti pet
evoluciono znacajnih jedinica i 19 upravljackih jedinica. Na primeru genotipizacije maticnog
jata poto¢ne pastrmke, ribnjaka ,,Panjica®, planiranog za poribljavanje ribolovnih voda Srbije,
ukazano je na znacaj monitoringa i upotrebe geneti¢kih markera u cilju uspostavljanja mera za
umanjenje Stetnih efekata poribljavanja. Za oCuvanje populacija poto¢ne pastrmke sa teritorije
Srbije, neophodno je unaprediti i pravilno sprovoditi upravljanje populacijama.

Klju¢ne reéi: kompleks poto¢ne pastrmke, Srbija, mitohondrijska DNK, dunavska
filogenetska linija, vremenski kalibrisana filogenija, mikrosateliti, ESHIPPOsalmo model,
konzervacija, odrzivo kori$¢enje.



ABSTRACT

In this dissertation, the most extensive genetic and ecological analysis of brown trout
populations from Serbia to date has been conducted. The obtained results also provide new
insight into the phylogeny and phylogeography of the brown trout species complex from a
much wider taxon area. For Serbia, almost twice as many haplotypes were detected compared
to previous studies. The haplotype diversity of the Danubian lineage in Serbia is higher
compared to other regions in the Danube basin, which is reflected in the presence of
haplotypes from the DA-ES and DA-BS, as well as the newly described DA-INT haplogroup.
Contrary to common belief, the results of this dissertation clearly show that diversification
within the brown trout complex took place in the late Pliocene, not the Pleistocene. A
complex population structure of brown trout in Serbia was detected by applying microsatellite
markers. However, compared to previous studies, a higher level of introgression and
introgressive hybridization was recorded between the autochthonous Danubian and
allochthonous lineages. Development of the ESHIPPOsalmo model determined a moderate
level of sustainability for almost half of the analyzed populations, while a low sustainability
level was determined for six populations. Five Evolutionarily significant units and 19
Management units can be proposed to conserve brown trout populations in Serbia. By
genotyping the "Panjica” hatchery brown trout broodstock planned for stocking the fishing
waters of Serbia, the importance of monitoring and usage of genetic markers was indicated to
establish measures for reducing the adverse effects of stocking. In order to preserve the
population of brown trout from Serbia, it is necessary to improve and adequately implement
population management.

Key words: brown trout species complex, Serbia, mitochondrial DNA, Danubian lineage,
time-calibrated phylogeny, microsatellite DNA, ESHIPPOsalmo model, conservation,
sustainable use.
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1. Uvod

1. UVOD
1.1. Uvodne napomene

Poto¢na pastrmka Salmo trutta Linnaeus, 1758 je Siroko rasprostranjena salmonidna
vrsta, sa prirodnim arealom u Evroaziji i Severnoj Africi (Behnke, 1986). Karakterise je
postojanje brojnih divergentnih lokalnih populacija (Baric i sar., 2010), odnosno jedan od
najvisih stepena intraspecijskog diverziteta u grupi ki¢menjaka (Laikre i sar., 1999;
Bernatchez, 2001; Frank i Baret, 2013). Kao odgovor na ekolosku heterogenost zivotne
sredine, potoc¢na pastrmka pokazuje izuzetnu morfolosku i ekolosku plasti¢nost, ¢ak i na
malom geografskom prostoru (Lobon-Cervia, 2018). Navedeno je glavni razlog izrazitih
neslaganja u pogledu njene taksonomije, sistematike i filogenije. Trenutno FishBase (baza
podataka o ribama) (http://www.fishbase.org) prepoznaje do 45 vrsta pastrmki iz roda Salmo
(Sanz, 2018). Veliki broj filogenetski srodnih taksona, mnogi autori svrstavaju u kompleks S.
trutta, sa izuzetkom vrsta Salmo salar Linnaeus, 1758, Salmo ohridanus Steindachner, 1892 i
Salmo obtusirostris (Heckel, 1851) (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 2001; Simonovi¢ i
sar., 2007; Razpet i sar., 2007; Lo Brutto i sar., 2010; Snoj i sar., 2010; Meraner i sar., 2013;
Gratton i sar., 2014; Pustovrh i sar., 2014; Sanz, 2018).

Analizom kontrolnog regiona mitohondrijske DNK (KR mtDNK) opisane su sledece
filogenetske linije kompleksa poto¢ne pastrmke: dunavska, atlantska, jadranska,
mediteranska, marmoratus (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 2001), Duero (Suérez i sar.,
2001; Presa i sar., 2002; Hermida i sar., 2009; Vera i sar., 2010), Tigris (Susnik i sar., 2005),
Dades (Snoj i sar., 2011), severno-africka (Tougard i sar., 2018) i atlantsko-marokanska (Snoj
i sar., 2021).

Kao visoko cenjena riba u rekreativnom ribolovu, direktno zavisna od kvaliteta vode i
funkcionalnosti ekosistema, poto¢na pastrmka izaziva kontinuiranu zainteresovanost
ribolovaca, javnosti i drzavnih institucija (Young i sar, 2018). Poto¢na pastrmka je
slatkovodna vrsta sa najduzom zabelezenom istorijom upravljanja (Buckland, 1863; Halford,
1902; Buckland-Nicks i sar., 2012; Young i sar., 2018). Jedna je i od najvise proucavanih
slatkovodnih riba, te predstavlja i znacajan model sistem u konzervacionoj biologiji i
ekologiji (Elliott, 1996; Crisp, 2000; Hendry i Stearns, 2003; Harris i Milner, 2007; Young i
sar., 2018).

Balkansko poluostrvo karakterisu fenotipski najraznovrsnije populacije Salmo spp.
(Kottelat 1 Freyhof, 2007; Simonovi¢ 1 sar., 2007; Apostolidis i sar., 2011).

Srbija se moZe oznaciti kao hidrografski ¢vor Balkana (Mari€ i sar., 2006a), budu¢i da
reke sa teritorije Srbije oti¢u u tri mora: Crno (92,6%), Jadransko (5,2%) i Egejsko (2,2%)
(Gavrilovi¢ i Duki¢, 2002; Simi¢ i Simi¢, 2012). U okviru Crnomorskog sliva izdvajaju se
sistemi Dunava, Tise, Save, Drine, Kolubare, Velike Morave i Timoka. Jadranski sliv Cini
sistem Belog Drima, a Egejski sliv ¢ine sistemi Lepenca, P¢inje i Dragovistice (UroSev i sar.,
2022).

Hidrografske karakteristike Srbije su rezultat paleogeografskih, paleoklimatskih i
geotektonskih dogadaja (Stevanovi¢, 1982) koji su uzrokovali pojavu odvojenih, lokalno
specificnih populacija potone pastrmke (Mari¢ i1 sar., 2006a). U ranijim studijama
detektovano je pet taksona potoc¢ne pastrmke na teritoriji Srbije. Gornje tokove rec¢nih sistema
Crnomorskog sliva, odnosno Zapadnu Moravu, Juznu Moravu, Veliku Moravu, Mlavu,
nekoliko pritoka Dunava u Perdapskoj klisuri i Timok naseljava Salmo labrax Pallas, 1814
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(Jankovié¢, 1963; Simonovi¢, 2001; Mari¢ i sar., 2006a), dok sistem Save naseljava Salmo
taleri (Karaman, 1933) (Georgijev, 2003; Simonovi¢ i sar., 2007). Jadranski sliv naseljava
primorska pastrmka Salmo farioides Karaman, 1938 i glavatica Salmo marmoratus Cuvier,
1829, a Egejski sliv makedonska pastrmka Salmo macedonicus (Karaman, 1924) (Sori¢,
1990; Maric i sar., 2004). Izraziti diverzitet kompleksa poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije
potvrden je i filogeografskim i populaciono-geneti¢kim studijama (Mari¢ i sar., 2006b, 2022;
Tosi¢ i sar., 2014, 2016; Simonovi¢ i sar., 2017; Skraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh i sar.,
2021).

U vodenim ekosistemima Srbije zabelezeno je visedecenijsko smanjenje brojnosti
populacija poto¢ne pastrmke, prouzrokovano promenama vodnog rezima, tipa i kvaliteta
staniSta, ali i introdukcijom alohtonih jedinki prilikom neadekvatnog i neplanskog
poribljavanja (Mari¢, 2005; Mari¢ i sar., 2022).

U ovoj disertaciji sprovedena je najobimnija geneti¢no-ekoloSka analiza potoc¢ne
pastrmke za teritoriju Srbije. Analizirane su populacije iz re¢nih sistema Dunava, Strume i
Vardara, kao i ribnjacke populacije.

Filogenetska i filogeografska struktura populacija procenjena je analizom KR mtDNK,
koji je oznacCen Kkao ,,zlatni standard” i najzastupljeniji molekularni marker za proucavanje
filogeografske istorije potocne pastrmke (Sanz, 2018).

Uvid u populaciono-geneticku strukturu ostvaren je analizom mikrosatelitske DNK.
Analiza mikrosatelitskih lokusa omoguéila je procenu genetickog diverziteta populacija,
stepena srodstva jedinki, kao i uticaja introdukcije alohtonih jedinki na autohtone populacije
(Hansen i sar., 2000a; Hansen, 2002; Jug i sar., 2005; Apostolidis i sar., 2008; Meier i sar.,
2011). Informacije dobijene karakterizacijom mikrosatelitskih lokusa, veoma su upotrebljive i
pri odabiru jedinki za formiranje mati¢nog jata za potrebe proizvodnje autohtonog materijala
za poribljavanje (Hansen i sar., 2000b).

Primenom ESHIPPOsalmo modela, koncipiranog u ovoj disertaciji, procenjena je
odrzivost populacija poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije. Model uklju¢uje analizu osnovnih
bioloskih parametara (veli¢inu populacije, odlike zivotne istorije, ekologiju, populacione
trendove i geneticku strukturu), kao i faktore ugrozavanja analiziranih populacija. Na osnovu
sprovedenih molekularno-genetickih analiza i primene pomenutog modela procenjen je i nivo
ugrozenosti populacija.

U cilju monitoringa i kontrole poribljavanja pastrmskih populacija na teritoriji Srbije,
izvrSena je genotipizacija mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“. Jedinke koje su planirane za
poribljavanje ribolovnih voda Crnomorskog sliva analizirane su pomoc¢u tri tipa molekularnih
markera (KR mtDNK, LDH gen i mikrosateliti).
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1.2. Pregled literature
1.2.1. Familija Salmonidae
1.2.1.1. Rasprostranjenje i opSte odlike familije Salmonidae

Familija Salmonidae ima cirkumpolarno rasprostranjenje, odnosno prisutna je na
severnoj Zemljinoj hemisferi (Slika 1), dok su pojedini predstavnici introdukovani u
hladnovodne ekosisteme Sirom sveta, usled znacaja za komercijalni, rekreativni ribolov i
akvakulturu (Kottelat i Freyhof, 2007; Simonovi¢, 2001; Stankovic i sar., 2015). Predstavnici
familije naseljavaju gornje tokove reka, visokoplaninska jezera i priobalja mora (migratorne
vrste i populacije). Vecina vrsta naseljava hladne vode, bogate kiseonikom, dok odredene
vrste imaju i znatno Siru ekolosku valencu (Simonovi¢, 2001).

Tihi okean

Slika 1. Geografsko rasprostranjenje familije Salmonidae. Nativna distribucija familije
prikazana je sivom bojom (Lee i sar., 1980; Berra, 2001; Behnke, 2002; Nelson, 2006;
modifikovano prema Keeley, 2019).

Familija uklju¢uje anadromne vrste, koje najveéi deo zivotnog ciklusa provode u
morima, 1 potamodromne vrste, prilagodene iskljuc¢ivo zivotu u slatkim vodama (poput
mekousne pastrmke S. obtusirostris ili mladice Hucho hucho (Linnaeus, 1758)). Anadromne
salmonide karakteriSe primarna metamorfoza do koje dolazi prilikom nizvodnih migracija
mladi u marinske ekosisteme. Sekundarna metamorfoza se odvija tokom uzvodnih migracija,
kada pred period mresta dolazi do promena glavenog skeleta, §to je izraZzeno kod muZjaka u
vidu kukastog zakrivljenja donje vilice. Kod pripadnika pojedinih rodova, poput roda Salmo,
promene nastale sekundarnom metemorfozom se gube tokom nizvodnih migracija nakon
reprodukcije, kada dolazi do takozvane ,,regresivne metamorfoze“ (Saundres i Schom, 1985;
Tosi¢, 2016).
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Glavne dijagnosticke karakteristike familije su sledece: zubi su prisutni na jezi¢noj
kosti; prisutan je 0s mesocoracoideum u ramenom pojasu; spoj Skrznih duplikatura u kojima
se nalaze branhiostegalne kosti postavljen je anteriorno i ne prekriva isthmus; prisutan je
aksilarni izrastaj na trbusnim perajima (eng. pelvic axillary process); spoljasnja povrSina
ki¢menih prsljenova je izbrazdana i konkavna; poslednja tri kicmena prsljena su izdignuta u
odnosu na raspored ostalih prsljenova u kiémenici; 11-210 pilori¢nih nastavaka; 7-20
branhiostegalnih kostiju (os branchiostegalia); 50-75 ki¢menih prsljenova; juvenilne jedinke
vecine vrsta karakteriSu bo¢ne uspravne Sare (Nelson i sar., 2016). Takode, jedna od osnovnih
zajedniCkih karakteristika svih vrsta riba iz familije Salmonidae je postojanje masnog ili
adipoznog peraja, koje se nalazi izmedu lednog i repnog peraja (Mari¢, 2005).

Telo svih predstavnika familije je vretenastog oblika, prekriveno sitnim krljustima,
koje odsustvuju sa glave. Bo¢na linija je jasno uocljiva. Ledno peraje je kratko. Dentalne,
gornjovili¢ne i meduvili¢éne kosti su nazubljene, $to vazi i za vomer, Koji je nazubljeniji u
odnosu na kosti gornje vilice. Stavise, oblik i nazubljenost vomera, kao i broj pilori¢nih
nastavaka su vazani taksonomski karakteri za identifikaciju riba iz ove familije (McDowall i
sar., 1998; Mari¢, 2005). Salmonidne vrste karakteriSu i crne i/ili crvene pege na ledima i
bokovima tela, a pojedine vrste i razli€iti tipovi pruga i Sara (McDowall i sar., 1998).

Ribe iz ove familije dostizu razli¢ite dimenzije tela, u rasponu od ~13 cm do 2 m
totalne duzine (Nelson i sar., 2016). Dok vrste iz rodova Salmo i Salvelinus u manjim
ekosistemima narastu priblizno do 30 ili 40 cm totalne duZzine i izmedu 0,3 i 1 kg mase tela,
one iz veéih, dubljih reka ili jezera mogu narasti znatno vise, ¢ak i preko 22 kg, a pojedine
(mladica) i preko 50 kg (Aganovié, 1979).

Mrest se odvija od jeseni do prole¢a, uglavnom od novembra do januara, rede do
februara, zavisno od vrste, mada ima izuzetaka, odnosno vrsta koje se mreste s proleca, u
martu i aprilu (npr. mladica, mekousna pastrmka, lipljen Thymallus thymallus (Linnaeus,
1758)). Mrest se odvija iskljucivo u slatkoj vodi, i to u izvorisnim delovima potoka ili reka, ili
pak u priobalnim delovima jezera, obi¢no na peskovitom ili §ljunkovitom dnu. Tokom sezone
mresta jedinke se skupljaju u vece agregacije, bore se za mresno mesto (tzv. bojista) i polazu
ikru, koju nakon oplodnje repom zatrpavaju u podlogu. Teritorijalnost se ogleda u borbi za
mresno mesto (Simonovi¢, 2001; Maric¢, 2005; Tosi¢, 2016).

Salmonidne vrste karakteriSe raznovrsna ishrana koja ukljucuje larve akvati¢nih
insekata, racice i sitniju ribu (McDowall i sar., 1998).

Veliki broj vrsta ove familije ima izuzetan privredni i socio-ekonomski znacaj.
Doprinos lokalnoj, ali i globalnoj ekonomiji ogleda se u njihovom znacaju za akvakulturu i
rekreativni sportski ribolov (Davidson i sar., 2010; Stankovi¢ i sar., 2015).
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1.2.1.2. Klasifikacija i filogenetski odnosi unutar familije Salmonidae
Phylum — Chordata
Subphylum — Vertebrata
Classis — Osteichthyes
Subclassis — Actinopterygii
Infraclassis — Teleostei
Superordo — Protacanthopterygii
Ordo — Salmoniformes
Familia — Salmonidae

Klasifikacija familije salmonida (Nelson i sar., 2016).

Evolucijski odnosi unutar familije Salmonidae su decenijama u fokusu opseznih
sistematskih 1 filogenetskih istrazivanja (Norden, 1961; Behnke, 1972; Stearley i Smith, 1993;
Phillips i Oakley, 1997; Crespi i Fulton, 2004; Créte-Lafreniere i sar., 2012; Fricke i sar.,
2019; Campbell i sar., 2020).

Inicijalna morfoloska istrazivanja dovela su do brojnih neslaganja u vezi sa
filogenetskim odnosima unutar familije (Norden, 1961; Kendall i Behnke, 1984; Dorofeeva,
1989; Stearley i Smith, 1993).

Najmladi zajedni¢ki predak familije Salmonidae datiran je za period donje krede (pre
63 do 135 mgod) (Tchernavin, 1939), dok je procena da se genomska duplikacija kod
predstavnika familije odigrala priblizno pre 60 mgod (Macqueen i Johnston, 2014; Lien i sar.,
2016). Potfamilija Salmoninae datira iz epohe miocena, pre 13 do 25 mgod (Legendre, 1980;
D’Agaro 1 sar., 2022).

Morfoloske karakteristike podrzavaju monofiliju familije Salmonidae, kao i postojanje
tri potfamilije unutar familije: Coregoninae (ozimice), Thymallinae (lipljani) i Salmoninae
(pastrmke i lososi) (Norden, 1961; Stearley i Smith, 1993; Kendall i Behnke, 1984; Créte-
Lafreniére i sar., 2012). Medutim, pojedini autori navedene potfamilije smatraju posebnim
familijama: Thymalidae, Coregonidae i Salmonidae (Simonovi¢, 2001; Kottelat 1 Freyhof,
2007).

Dok je monofilija potfamilija generalno prihvac¢ena u nau¢noj zajednici, njihove
medusobne relacije jo$ uvek nisu sasvim razjasnjene. Pojedine morfoloske analize sugerisu da
je potfamilija Coregoninae sestrinska klada preostalom delu familije Salmonidae (Stearley i
Smith, 1993; Wilson i Li, 1999). Ovo je potvrdeno i molekularnim analizama mitohondrijskih
sekvenci pojedinih vrsta familije Salmonidae (Yasuike i sar., 2010). Medutim, Koop i sar.
(2008) na osnovu filogenetske analize seta jedarnih gena, sugerisu da bi potfamilija
Thymallinae mogla zauzeti sestrinsku poziciju u odnosu na preostale dve potfamilije.
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Na osnovu morfoloskih (Sanford, 1990; Wilson 1 Williams, 2010) i molekularnih
analiza (Yasuike i sar., 2010; Shedko i sar., 2012; Betancur-R i sar., 2013) potfamilije
Salmoninae 1 Thymallinae se smatraju sestrinskim grupama. S druge strane, pojedine
molekularno-geneticke studije u sestrinsku kladu svrstavaju Coregoninae i Salmoninae
(Créte-Lafreniére i sar., 2012; Near i sar., 2012; Alexandrou i sar., 2013). Zatim, nekoliko
autora kao sestrinske grupe oznacava Coregoninae i Thymallinae (Li i sar., 2010; Burridge i
sar., 2012; Campbell i sar., 2013; Macqueen i Johnston, 2014; Robertson i sar., 2017; Horreo,
2017). Dakle, svaka od tri navedene opcije je podrzana u nau¢noj literaturi.

Unutar potfamilije Coregoninae jo$ uvek postoje nerazjas$njeni filogenetski odnosi
izmedu rodova Coregonus i Stenodus (Bodaly i sar., 1991; Bernatchez i sar., 1991; Sajdak i
Phillips, 1997; Vuorinen i sar., 1998; Créte-Lafreniere i sar., 2012; Horreo, 2017). Velika
neslaganja javljaju se i za poziciju roda Parahucho u potfamiliji Salmoninae (Oakley i
Phillips, 1999; Crespi i Fulton, 2004; Matveev i sar., 2007; Shedko i sar., 2012; Créte-
Lafreniére i sar., 2012; Campbell i sar., 2013, 2020; Alexandrou i sar., 2013; Horreo, 2017;
Lecaudey i sar., 2018).

Trenutno, priznato je 10 rodova u okviru familije Salmonidae, pri ¢emu vecina pripada
potfamiliji Salmoninae. Konkretno, u okviru Salmoninae nalaze se rodovi: Brachymystax,
Hucho, Oncorhynchus, Parahucho, Salmo i Salvelinus; u okviru Coregoninae: Coregonus,
Prosopium i Stenodus; dok je potfamilija Thymallinae predstavljena rodom Thymallus (Wang
i sar., 2022).

Na osnovu pregleda recentne literature, familija Salmonidae ukljucuje 228 vrsta, od
kojih 86 spada u potfamiliju Coregoninae, 18 u potfamiliju Thymallinae i 124 vrste u
potfamiliju Salmoninae (Fricke i sar., 2019; Campbell i sar., 2020).

Uprkos brojnim istrazivanjima posvecenim reSavanju razliCitih aspekata filogenije
salmonida, nejasno¢e U vezi sa brojnim interspecijskim odnosima ostaju neresene (Créte-
Lafreniére i sar., 2012). U novijoj literaturi predlozene su mnoge hipoteze o odnosima unutar
familije koje ukazuju na ozbiljne izazove u proceni molekularno-filogenetskih odnosa.
Dupliranje celokupnog genoma (eng. Whole Genome Duplication — WGD), karakteristi¢no za
ovu familiju, oznac¢ava se kao jedan od doprinosec¢ih faktora navedenih problema (Ohno,
1970; Allendorf i Thorgaard, 1984; Berthelot i sar., 2014; Macqueen i Johnston, 2014; Lien i
sar., 2016; Campbell i sar., 2020).

1.2.2. Kompleks potocne pastrmke
1.2.2.1. Rasprostranjenje poto¢ne pastrmke

Poslednjih decenija, nekoliko autora je, uz odredena neslaganja, objavilo detaljne
mape koje prikazuju nativni areal potocne pastrmke, kao i podrucja u koja je introdukovana
(Fletcher, 1958; MacCrimmon i Marshall, 1968; MacCrimmon i sar., 1970; Heacox, 1974;
Welcomme, 1988; Bagliniére i Maisse, 1991; Kottelat i Freyhof, 2007; Lobon-Cervia, 2018).

Najsire prihvaceni stav je da nativni areal poto¢ne pastrmke obuhvata milione
kvadratnih kilometara koji se prostiru na tri kontinenta — §to implicira da je poto¢na pastrmka
jedna od najSire rasprostranjenih salmonidnih vrsta (Lobon-Cervia, 2018). Konkretno, nativni
areal poto¢ne pastrmke se prostire od Islanda na severozapadu do sistema Aralskog jezera u
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Avganistanu na istoku, i od Norveske i Rusije na severu i severozapadu do planine Atlas u
Maroku na jugu (MacCrimmon i Marshall, 1968; Behnke, 1986; Elliott, 1994a; Berra, 2001;
Slika 2).

Slika 2. Nativna distribucija poto¢ne pastrmke. Isprekidane linije predstavljaju distribuciju
anadromnih populacija (modifikovano prema Jonsson i Jonsson, 2011; Nevoux i sar., 2019).

Od 19. veka, usled ekonomskog znacaja, zapocete su introdukcije poto¢ne pastrmke u
preostale delove Azije i Afrike, Australiju, Novi Zeland, Severnu i Juznu Ameriku (Laikre i
sar., 1999; Klemetsen i sar., 2003). U podru¢jima u koja je introdukovana, poto¢na pastrmka
cesto formira samoodrzive populacije, ali i ispoljava invazivni karakter (MacCrimmon i
Marshall, 1968; MacCrimmon i sar., 1970).

Danasnja Siroka geografska distribucija poto¢ne pastrmke je posledica njene izrazite
ekoloske varijabilnosti, ekonomskog znacaja za konzum i rekreativni ribolov, kao i odli¢ne
sposobnosti kolonizacije novih vodenih stanista (Klemetsen i sar., 2003).
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1.2.2.2. Klasifikacija poto¢ne pastrmke i taksonomski problemi
Phylum — Chordata
Subphylum — Vertebrata
Classis — Osteichthyes
Subclassis — Actinopterygii
Infraclassis — Teleostei
Superordo — Protacanthopterygii
Ordo — Salmoniformes
Familia — Salmonidae
Genus — Salmo Linnaeus, 1758
Species — Salmo trutta Linnaeus, 1758
Klasifikacija poto¢ne pastrmke (Nelson i sar., 2016).

Uprkos dugogodisnjim i opseznim istrazivanjima, nomenklatura i taksonomski status
brojnih populacija poto¢ne pastrmke Su jo$ uvek nerazjasnjeni (Lobdn-Cervia, 2018). Usled
izrazite fenotipske plasti¢nosti i postojanja velikog broja geografski izolovanih populacija, sa
karakteristiénim morfoloskim odlikama, tokom godina je opisan veliki broj vrsta roda Salmo
(Bernatchez i sar., 1992; Elliott, 1994b; Kottelat i Freyhof, 2007; Sanz, 2018).

Jonsson i Jonsson (2011) navode da usled nedovoljnog uzimanja u obzir visoke
varijabilnosti ove politipske vrste, autori ¢esto dolaze do pogreSnih zakljucaka koji rezultiraju
slu¢ajnim opisima vrsta. Takode, veliki broj opisanih vrsta se javlja i usled nedovoljnog
poznavanja pravila nomenklature i morfologije riba, kao i primene razli¢itih koncepata vrste
(Mari¢, 2005).

Taksonomski problemi su poceli pre oko 300 godina kada je Karl Line opisao tri
ekoloske forme potocne pastrmke (videti poglavlje 1.2.2.3) kao tri razlicite vrste (Linnaeus,
1758; Elliott, 1994b; Tougard, 2022). U narednom periodu, objavljivane su brojne studije
opisa novih vrsta, podvrsta i ,,morpha“ (Lobon-Cervig, 2018), te se taksonomska klasifikacija
zasnovana na boji i obliku tela, zadrzala sve do 19. veka (Jonsson i Jonsson, 2011).

Dosadasnje morfoloske studije roda Salmo rezultirale su razli¢itim brojem opisanih
vrsta za takson koji se danas naziva potocna pastrmka. Konkretno, broj opisanih vrsta varira
od nekoliko (Cronquist, 1978), preko 30 (Kottelat i Freyhof, 2007; IUCN, 2022), do preko 50
(Behnke, 1986; Froese i Pauly, 2021). Samo za Balkansko poluostrvo opisano je preko 15
taksona roda Salmo: S. labrax, S. marmoratus, S. obtusirostris, Salmo dentex (Heckel, 1851),
S. ohridanus, Salmo letnica (Karaman, 1924), S. macedonicus, Salmo balcanicus (Karaman,
1927), S. taleri, Salmo montenigrinus (Karaman, 1933), S. farioides, Salmo peristericus
(Karaman, 1938), Salmo zrmanjaensis (Karaman, 1938), Salmo pelagonicus (Karaman,
1938), Salmo visovacensis (Taler, 1950), Salmo lumi Poljakov, Filipi, Basho & Hysenaj,
1958, Salmo aphelios Kottelat, 1997 i Salmo lourosensis Delling, 2011 (Delling, 2002, 2010;
Simonovi¢ i sar., 2007; Berrebi i sar., 2013). Medutim, primenom molekularnih metoda
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validnost pojedinih vrsta poput S. dentex (Snoj i sar., 2010) ili Salmo platycephalus Behnke,
1968 (Susnik i sar., 2004) je osporena, dok je reklasifikacija u rod Salmo potvrdena za vrste
poput S. obtusirostris (Snoj i sar., 2002) i S. ohridanus (Phillips i sar., 2000; Susnik i sar.,
2006).

Vecina opisanih (morfo)vrsta je filogenetski veoma bliska vrsti S. trutta, i iz tog
razloga, brojne taksonomske i filogenetske studije oznacavaju S. trutta kao kompleks vrsta,
iskljucuju¢i taksone S. salar, S. obtusirostris i S. ohridanus (Patarnello i sar., 1994;
Bernatchez, 2001; Simonovi¢ i sar., 2007; Snoj i sar., 2010; Lo Brutto i sar., 2010; Vera i sar.,
2011; Meraner i sar., 2013; Gratton i sar., 2014; Splendiani i sar., 2017; Sanz, 2018; Tougard,
2022). Salmo trutta se, takode, posmatra kao polimorfna vrsta, koja ukljucuje populacije sa
razli¢itim morfotipovima i ekotipovima, razvrstane u najmanje 10 divergentnih evolucionih
linija (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 2001; Suérez i sar., 2001; Susnik i sar., 2005;
Bardakci i sar., 2006; Vera i sar., 2010; Snoj i sar., 2011; Tougard i sar., 2018; Tougard, 2022;
videti poglavlje 1.2.4.).

Do danas nije sprovedena filogenetska studija zasnovana na morfoloSkim
karakteristikama koja ukljucuje sve vrste roda Salmo, dok su analize molekularne filogenije
vrsene za ogranicen broj vrsta ovog roda (Tougard, 2022). Takode, filogenetski odnosi izmedu
evolucionih linija kompleksa poto¢ne pastrmke nisu u potpunosti razjasnjeni (Pustovrh i sar.,
2014; Sanz, 2018; Tougard i sar., 2018, 2022; Guinand i sar., 2021; Hashemzadeh Segherloo i
sar., 2021).

Navedeni problemi sistematike i taksonomije onemogucavaju razumevanje evolucione
istorije poto¢ne pastrmke i razvoj odgovarajucih strategija za konzervaciju autohtonih
populacija (Bernatchez i sar, 1992; Antunes i sar., 2001; Fumagalli i sar., 2002; Snoj i sar.,
2010; Créte-Lafreniere i sar., 2012; Gratton i sar., 2013; Ninua i sar., 2018; Hashemzadeh
Segherloo i sar., 2021; Tougard, 2022).

Krajnji zakljucci u vezi sa taksonomijom kompleksa poto¢ne pastrmke moraju se
zasnivati na integrativnom pristupu koji kombinuje geneticke, morfoloske i ekoloske podatke
(Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021).

1.2.2.3. Biologija i ekologija poto¢ne pastrmke — opSte odlike

Poto¢na pastrmka, kao i ostali predstavnici familije Salmonidae, poseduje adipozno
peraje bez zbica, koje se nalazi izmedu lednog i repnog peraja (Simonovié, 2010). Vilice,
vomer, jezi¢na kost i palatinske kosti poseduju zube (Norden, 1961; Robison i Buchanan,
1988), koji su zakrivljeni ka unutra$njosti usta i sluze da zadrZe plen kojim se pastrmka hrani
(Povz 1 Sklet, 1990; Mari¢, 2005). Na vomeru se zubi zadrzavaju tokom Ccitavog Zivota,
rasporedeni u dva do Sest nizova u prednjem delu, dok je u zadnjem delu prisutan samo jedan
niz (Simonovié¢, 2001). Zadnji kraj gornje vilice daleko premasSuje zadnju ivicu oka. Na
prvom $krznom luku prisutno je od 18 do 24 branhiospine. Zeludac je izrazito mii¢av, a broj
pilori¢nih nastavaka je od 40 do 100 (Vukovi¢ i Ivanovi¢, 1971; Simonovié¢, 2001). Riblji
mehur postoji i dobro je razvijen (Tait, 1960). Bo¢na linija broji 112-132 krljusti (Simonovic,
2001).

Telo je vretenastog oblika, prekriveno sitnim krljustima, koje odsustvuju sa glave.
Leda i bokovi su naj¢eS¢e tamnije obojeni sa izrazenim pegama crne i/ili crvene boje, koje se
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javljaju jos na lednom peraju i operkulumu (Povz i sar., 1996; Simonovié¢, 2001). Juvenilne i
rezidentne adultne jedinke mogu imati crven ili narandzast obod adipoznog peraja (Kottelat i
Freyhof, 2007), dok juvenilne jedinke imaju i karakteristicne popre¢ne pruge koje se gube u
kasnijim fazama Zivota (Jevti¢, 1989). Medutim, boja tela jedinki veoma varira u zavisnosti
od osobina stanista.

Na severnoj hemisferi potocna pastrmka se mresti od oktobra do marta, a najées¢e u
novembru ili decembru. Mrest se odvija na Sljunkovitom dnu u brzim tekuéicama ili u
priobalnim delovima jezera u zoni talasa (Frost i Brown, 1967). Tokom mresta izrazen je
polni dimorfizam. Zenke imaju zaobljen trbuh i crven nabubreli polni otvor, dok se muZjaci
odlikuju veoma razvijenom donjom vilicom u obliku kuke (Mari¢, 2005). Jaja se inkubiraju
od Sest do osam nedelja. Po izvaljivanju, larve optere¢ene Zumancanom kesom su slabo
pokretne i miruju u Sljunku dok ne apsorbuju veéi deo zumanca, nakon toga proplivavaju i
pocinju da se hrane planktonskim i bentosnim beski¢menjacima. Polnu zrelost sticu sa dve do
tri godine (Sgmme, 1941; Klemetsen i sar., 2003). Rastu prilicno sporo. U prvoj godini
jedinke narastu 10 do 14 cm, dok totalna duzina dvogodi$njih jedinki moze dosti¢i 20 do 25
cm (Jevti¢, 1989). Zabelezeni maksimalni zivotni vek je oko 20 godina (Sgmme, 1941),
medutim, vecina jedinki Zivi znatno krace (Klemetsen i sar., 2003).

Poto¢na pastrmka naseljava bistre i hladne vode, sa temperaturom oko 10 °C i
visokom koncentracijom kiseonika, poput planinskih potoka, gornjih tokova reka, visoko
planinskih jezera, ili u slu¢aju migratornih vrsta — morske ekosisteme (Simi¢ i Simi¢, 2012).
Uglavnom zivi u predelima umereno kontinentalne klime i u borealnoj zoni. Ukoliko postoji
odgovarajuci supstrat za mrest, temperaturni uslovi i zadovoljavajuci kvalitet vode, ova vrsta
moze naseljavati niz razlicitih staniSta, ukljucuju¢i male potoke, velike reke, jezera, fjordove i
priobalne vode (Klemetsen i sar., 2003).

Poto¢na pastrmka je izuzetno prilagodljiva razli¢itim uslovima staniSta spram kojih
pokazuje visok nivo fenotipske plasti¢nosti, $to se reflektovalo na postojanje velikog broja
geografski specificnih populacija, sa karakteristiénim morfoloskim odlikama (Mari¢, 2005). U
zavisnosti od uslova stanista, pastrmka moze razviti tri ekoloske forme: re¢nu (Salmo trutta
forma fario), jezersku (Salmo trutta forma lacustris) i marinsku (Salmo trutta forma trutta)
(Slika 3, 4, 5, respektivno).
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Slika 3. Salmo trutta forma fario — re¢na ekoloska forma poto¢ne pastrmke iz DZepske reke,
Srbija (foto Sasa Mari¢).
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Slika 4. Salmo trutta forma lacustris — jezerska ekoloska forma poto¢ne pastrmke iz jezera
Millstattersee, Austrija (foto Johannes Schéffmann).

Slika 5. Salmo trutta forma trutta — marinska ekoloska forma poto¢ne pastrmke, jugozapadna
Norveska (foto Johannes Schéffmann).
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Marinska forma je anadromna, veéi deo zivotnog ciklusa provodi u morskim
ekosistemima gde se hrani 1 polno sazreva, dok mrest obavlja u recnim ekosistemima.
Jezerska forma veci deo zivotnog ciklusa provodi u jezerskim ekosistemima, gde se moze i
mrestiti, ali mrest moze obavljati i u reénim eckosistemima. Re¢na forma je rezidentna,
odnosno ¢itav zivotni ciklus provodi u re¢nim ekosistemima, u okviru kojih obavlja manje ili
veée migracije (Elliott, 1994a). Vazno je napomenuti da razlicite ekoloSke forme pastrmke
mogu koegzistirati u okviru istog stanista (Klemetsen i sar., 2003). Kao rezultat adaptacija na
specifi¢ne uslove stanista, ekoloSke forme se karakteriSu razlikama u zivotnom ciklusu, kao i
u morfologiji (naro¢ito veli¢ini tela) (Frost i Brown, 1967; Campbell, 1977; Bagliniére i sar.,
2001). Re¢nu formu pastrmke karakteriSe vitko telo i obi¢no moze narasti do 50 cm (Slika 3).
Jezerska forma dostize vece dimenzije tela, do 1 m i preko 20 kg, na bokovima tela
dominiraju crne krupne tacke, dok crvene gotovo da izostaju (Simonovié, 2001; Slika 4).
Marinska forma dostize najveée dimenzije tela, veoma je sli¢na atlantskom lososu i
karakteriSu je srebrnkasta leda i crne piknje po ledima i bokovima (Chiereghini, 1818;
Simonovi¢, 2001; Slika 5). Uprkos suprotnom misljenju Berga (1948), do nedavno, ekoloske
forme potocne pastrmke, smatrane su razli¢itim vrstama (npr. Mills, 1971; Elliott, 1994a).
Takode, neki autori su ih tretirali kao podvrste: S. trutta fario, S. trutta trutta i S. trutta
lacustris (npr. Whitehead i sar., 1984; Lelek, 1987). Medutim, nekoliko geneti¢kih studija je
dokazalo da su pomenute forme zapravo ekotipovi iste vrste (Fleming, 1983; Skaala i
Naevdal, 1989; Berrebi i sar., 2022a).

Poto¢nu pastrmku karakteriSe oportunisticka ishrana koja zavisi od uslova stanista,
sezone, starosti i veli¢ine jedinki (Bridcut i Giller, 1995). Juvenilne jedinke se uglavnom
hrane sitnim bentosnim organizmima. Pastrmke pri dostizanju duzine od 20 do 30 c¢cm, po¢inju
da se hrane i ribama (Kahilainen i Lehtonen, 2002). Adulti poto¢ne pastrmke se hrane i
bentosnim makroinvertebratama, odnosno larvama i adultima Ephemeroptera, Coleoptera,
Trichoptera i Diptera, amfipodnim i izopodnim rakovima, terestriénim beski¢menjacima Kkoji
upadnu u vodu i ikrom drugih riba (Hunt i Jones, 1972; Aganovi¢, 1979; Montori i sar., 2006;
Canak Atlagié i sar., 2021).

1.2.3. Molekularno-genetic¢ka istraZivanja riba

U cilju razlikovanja ribljih populacija najcesée se primenjuju morfoloske i
molekularno-geneticke metode. U analizama morfoloske varijabilnosti, pored tradicionalnih
metoda klasi¢ne morfometrije i meristike, sve viSe se koriste savremene metode geometrijske
morfometrije (Koehl, 1996; Sekuli¢, 2013). Medutim, visoka fenotipska plasti¢nost ribljih
vrsta, poput salmonida, onemogucava upotrebu isklju¢ivo morfoloskih analiza pri odredivanju
filogenetskih odnosa (Behnke, 1972).

Geneticki diverzitet populacija moze se utvrditi koris¢enjem molekularnih markera
koji predstavljaju sekvencu DNK molekula koja se moze lako detektovati i Cije je
nasledivanje moguce pratiti (Ford-Lloyd, 1996; Mari¢, 2005). Izu¢avanje polimorfizama je
omogucéeno otkricem DNK tehnika, prvenstveno lancane reakcije polimeraze (eng.
Polymerase Chain Reaction — PCR) (Ryman i Utter, 1987). U upotrebi je veliki broj
molekularno-genetickih analiza poput elektroforetske detekcije polimorfizma alozima,
restrikcione analize (eng. Restriction Fragment Length Polymorphism — RFLP), sekvenciranja
mtDNK i jedarne DNK, ukljucujuci i najsavremenije tehnike sekvenciranja nove generacije.
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Primena navedenih analiza je omoguc¢ila brojna saznanja na poljima filogenije, ekologije i
evolucije, kao i podatke o genetickoj strukturi i konzervaciji populacija i vrsta (Avise, 2004).

Izbor molekularnog markera zasniva se na njegovoj varijabilnosti (informativnosti),
kao i na tehnickim i finansijskim moguénostima u vezi sa njihovom upotrebom (Moran, 2002;
Ludwig, 2006; Toro i sar., 2009). Adekvatna slika genctickog polimorfizma postize se
analizom veéeg broja lokusa, jer se na taj nacin povecava pouzdanost rezultata, budu¢i da
svaki molekularni marker ima svoje prednosti i mane. Pri kori$¢enju jednog markera analizira
se samo mali deo genoma, $to smanjuje moguénost uocavanja razlika i dobijanja
reprezentativnih rezultata (Elliott, 1994a).

1.2.3.1. Molekularni markeri i metode

Metoda koja se najcesce primenjuje za utvrdivanje filogenetskih odnosa je poredenje
DNK sekvenci razli¢itih taksona. Za rasvetljavanje odnosa veoma divergentnih grupa
primenjuju se geni koji sporije evoluiraju, poput jedarnog 18S rRNK eukariota (Hillis i Dixon,
1991), dok se za rasvetljavanje filogenetskih odnosa nizih taksonomskih jedinica koriste brze
evoluirajuci regioni DNK, poput kontrolnog regiona mitohondrijske DNK Zivotinja (Mari¢ i
sar., 2023a). Nekodiraju¢i kontrolni region mtDNK je posebno koristan za analizu odnosa
izmedu populacija i vrsta, odnosno taksona koji su nedavno divergirali (Meyer, 1993; Cecconi
i sar., 1995; Mari¢ i sar., 2023a).

U cilju tzv. DNK barkodiranja zivotinja koriste se odredeni regioni mitohondrijskog
gena za subjedinicu | citohrom-oksidaze (COI). Analiza COIl gena upotrebom
standardizovanih prajmera za amplifikaciju kratkih regiona DNK omogucava identifikaciju ili
klasifikaciju vrsta na osnovu sli¢nosti sekvenci (Will i sar., 2005; Krishnamurthy i Francis,
2012). Konzorcijum za barkodiranje zivota (eng. Consortium for the Barcode of Life —
CBOL) osnovan je 2004. godine kao medunarodna inicijativa sa ciljem uspostavljanja DNK
barkodiranja kao globalnog standarda za identifikaciju vrsta (Mari¢ i sar., 2023a).

Analiza mitohondrijske DNK ima $iru primenu u studijama populacija riba u odnosu
na jedarnu DNK. Medutim, neophodno je naglasiti da usled materinskog nasledivanja
mtDNK, analiza ovog markera ne odrazava u potpunosti evolucionu istoriju celokupnog
genoma. Stoga, za geneticku identifikaciju taksona se preporucuje koriS¢enje i jedarnih
markera poput mikrosatelita, ribozomalne RNK (rRNK) ili polimorfizma pojedinacnih
nukleotida tzv. snipova (eng. Single Nucleotide Polymorphism — SNP) (Mari¢ i sar., 2023a).

Geni za rRNK i ITS regioni (eng. Internal Transcribed Spacer — ITS) u Sirokoj su
upotrebi pri rasvetljavanju dubljih evolucionih odnosa izmedu taksona, usled univerzalnog
prisustva u genomu svih organizama, spore stope evolucije, kao i prisustva regiona sa
razli¢itim evolucionim stopama (Booton i sar., 1999).

Najcesce detektovane promene u kodogenim regionima su snipovi, koji se mogu javiti
I kao nusproizvodi sekvenciranja, posebno sekvenciranja nove generacije (eng. Next
Generation Sequencing — NGS). Koriste se pri lociranju gena koji su povezani sa odredenim
fenotipom, a najceS¢e se genotipiziraju kod model organizama, koriS¢enjem komercijalno
dostupnih SNP c¢ipova specificnih za vrstu. Ovi cCipovi sadrze do milion snipova koji
uniformno pokrivaju genom (Ngoc-Thuy i sar., 2014; Mari¢ i sar., 2023a).
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Za precizniju procenu genetickog diverziteta unutar vrste ili populacije, kao i procenu
profila ekspresije i adaptivnog potencijala, veliki broj podataka dobija se primenom
sekvenciranja nove generacije i brojnih aplikacija koje proizilaze iz ove tehnologije.
Najznacajnije ukljucuju: karakterizaciju epigenoma, sekvenciranje transkriptoma — RNA-seq i
ChIP sekvenciranje ili tzv. interakciju DNK i proteina (Mari¢ i sar., 2023a).

U ovoj disertaciji, molekularno-geneti¢ke analize populacija poto¢ne pastrmke u Srbiji
vrsene su sekvenciranjem kontrolnog regiona mtDNK i genotipizacijom mikrosatelitskih
lokusa. Detaljnije informacije o navedenim markerima prikazane su u okviru naredna dva
potpoglavlja, kako bi se omoguéilo bolje razumevanje i interpretacija rezultata dobijenih
njihovom primenom.

1.2.3.1.1. Mitohondrijska DNK

Mitohondrije su celijske organele koje poseduju sopstvenu DNK (mtDNK), te su
sposobne za replikaciju, transkripciju i translaciju geneticke informacije u proteine. Prisutne
su u citoplazmi skoro svih ¢elija eukariota (Panti¢, 1997; Zhang i sar., 2011). DanaSnja
mtDNK predstavlja samo deo nekada znatno veceg genoma, Ciji Su geni gusto rasporedeni
jedan uz drugi, dok kontrolni region predstavlja jedinu regulatornu sekvencu (Harrison, 1989;
Gray i sar., 1999; Savi¢-Pavicevi¢ i Mati¢, 2011; Maric¢ i sar., 2023a).

Veli¢ina mitohondrijskog genoma je znatno manja od veli¢ine jedarnog genoma, $to se
ogleda i u malobrojnijem genskom sastavu mtDNK. Medutim, geni mtDNK imaju veoma
vaznu ulogu u funkcionisanju celije. Mitohondrijski genomi visecelijskih Zivotinja su
dominantno predstavljeni kruznim dvolan¢anim molekulima ¢ija veli¢ina varira izmedu vrsta
(Billington i Herbert, 1991; Panti¢, 1997; Beebee i Rowe, 2004; Savi¢-Pavicevi¢ i Matic,
2011; Kolesnikov i Gerasimov, 2012; Sekuli¢, 2013; Maric i sar., 2023a). Duzina kompletne
mtDNK 49 vrsta salmonida, za koje su dostupni podaci u NCBI bazi, iznosi izmedu 16.526 i
16.997 bp (Wang i sar., 2022).

Koli¢ina mtDNK znatno varira u c¢elijjama razlicitih eukariotskih vrsta. Broj gena
mtDNK kod razli¢itih organizama varira od 12 do 92 (Mari¢ i sar., 2023a). U sastav mtDNK
vec¢ine salmonidnih vrsta ulazi kontrolni region i 37 gena: dva koja kodiraju rRNK, 22 gena
koji kodiraju tRNK i 13 koji kodiraju polipeptide koji ucestvuju u respiratornom lancu (Avise,
1994). Od proteina, na mtDNK se kodiraju citohrom b, sedam subjedinica NADH
dehidrogenaze, tri subjedinice citohrom oksidaze i dve subjedinice ATP sintetaze (Gillham,
1994). Kontrolni region (eng. control region) ili D-petlja (eng. D-loop region) je smesten
izmedu tRNKPro i tRNKPhe gena (Hurst i sar., 1999), duZzine je priblizno 1000 bp i uéestvuje
u regulaciji replikacije, transkripcije i translacije (Borst i Grivell, 1981). Navedeni procesi su
u potpunosti autonomni u odnosu na iste procese u jedarnoj DNK (Avise, 1994; Gillham,
1994; Savi¢-Pavicevi¢ 1 Mati¢, 2011).

Mitohondrijska DNK se nasleduje po materinskoj liniji, kod najveceg broja
zivotinjskih vrsta, jer pri oplodnji jajne celije obi¢no dolazi do razgradnje mitohondrija i
mtDNK prispelih iz spermatozoida (Harrison, 1989; Sato i Sato, 2013). Usled haploidnosti
mitohondrijskog genoma, efektivna veli¢ina populacije za gene mtDNK iznosi samo jednu
Cetvrtinu u odnosu na gene jedarne DNK (Nei 1 Tajima, 1981; Birky, 1983; Mari¢ i sar.,
2023a). Takode, usled jednostranog nasledivanja, za razliku od jedarne DNK, izmedu
molekula mtDNK obi¢no ne dolazi do rekombinacija, $to zna¢i da se mtDNK nepromenjena
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prenosi na potomstvo. Homoplazmija je pojava kada potomstvo u svim c¢elijama ima isti
mtDNK haplotip. Medutim, kada u jednom organizmu postoje razli¢iti mtDNK haplotipovi
takva pojava se oznacava kao heteroplazmija (Avise, 2000).

Mitohondrijsku DNK ki¢menjaka karakteriSe vrlo visok stepen mutacija. Utvrdeno je
da stepen supstitucija iznosi 5,7x10® po sinonimnom mestu na godinu dana, §to znaci da
mtDNK akumulira 2-4% mutacija na milion godina (Mari¢ i sar., 2023a). Uzrok visoke stope
mutacija mtDNK je njena intenzivnija dinamika i 5 do 10 puta brza mogucénost replikacije u
odnosu na jedarnu DNK (Brown i sar., 1979, 1982; Lewin, 2000; Mari¢ i sar., 2023a).

Ucestalost mutacija nije ista duz ¢itavog genoma. Najnizu ucestalost mutacija imaju
regije koje kodiraju rRNK molekule (Ferris i Berg, 1988), dok kontrolni region predstavlja
najvarijabilniji deo mtDNK, koji zbog manjeg funkcionalnog pritiska poseduje najvise
mutacija narocito na 3' i 5' kraju (Shedlock i sar., 1992; Beebee i Rowe, 2004). Kontrolni
region je najvarijabilniji region mitohondrijske DNK u pogledu stope supstitucija i duzinskog
polimorfizma (Bentzen i sar., 1988; Hoelzel i sar., 1991; Meyer, 1993; Cecconi i sar., 1995;
Suérez i sar., 2001). Centralni deo kontrolnog regiona je evoluciono najo¢uvaniji (Shedlock i
sar., 1992; Beebee i Rowe, 2004).

Pored KR mtDNK, jako bitni mitohondrijski markeri koji se koriste za DNK
barkodiranje Zivotinja su COI, citohrom b (Cyt b), i 16S rRNK, medu kojima je fragment 5'
kraja COl u duzini od ~650 bp (Folmerova regija; Folmer i sar., 1994) predlozen kao globalni
barkod standard za ovu grupu organizama. Citohrom b spada u najkorisnije markere za
rekonstrukciju filogenetskih odnosa izmedu veoma bliskih taksona, mada njegova
informativnost moze biti linijski uslovljena i opada sa evolucionom dubinom (Patwardhan i
sar., 2014; Mari¢ i sar., 2023a).

Mitohondrijska DNK se koristi kao molekularni marker za utvrdivanje filogenetskih
odnosa, introgresije, pracenja procesa specijacije, kao i za taksonomska razmatranja (Avise i
sar., 1987; Avise, 1994; Zhang i Hewitt, 2003; Mari¢ i sar., 2023a). Nalazi primenu i pri
proceni genetickog diverziteta vrsta u proslosti, putem analize muzejskih uzoraka (Giuffra i
sar., 1994; Lahnsteiner i Jagsch, 2005; Splendiani i sar., 2017) i/ili areheoloskih ostataka
(Splendiani i sar., 2016a). Poseban znacaj ove primene ogleda se u Cinjenici da tokom
vremena dolazi do degradacije nukleinskih kiselina, a mtDNK je dostupna u mnogo veéem
broju kopija u ¢eliji u poredenju sa jedarnom DNK (H&ss, 2000; Wandeler i sar., 2003;
Tougrad, 2022).

U poredenju sa jedarnom DNK, mtDNK karakteriSe brza evolucija, genom male
veli¢ine koji se lako izoluje, jednostavna struktura i uniparentalno nasledivanje sa izostankom
rekombinacija, ¢ime se omogucava dobijanje validnih informacija o maternalnoj filogeniji,
korisnih i za molekularno datiranje (Hynes i sar., 1989; Meyer, 1993; Tougard, 2022).

1.2.3.1.2. Mikrosatelitska DNK

Mikrosateliti su kodominatni markeri koji se odlikuju ponavljaju¢im DNK
sekvencama i to barem jednom na svakih 10 kb. Rasporedeni su po celom genomu eukariota
(i pojedinih prokariota, ali sa manjom ucestalo$¢u), medutim, uglavnom su ograni¢eni na
euhromatin (Tautz, 1989; Stallings i sar., 1991; Mari¢, 2005; Mari¢ i sar., 2023a).
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Mikrosateliti predstavljaju jednostavne nukleotidne nizove ponovljenih osnovnih
motiva, ¢ija duzina moze biti od 1 do 6 bp. Broj uzastopnih ponovaka osnovnog motiva je od
svega nekoliko pa do vise od 100 po lokusu. U odnosu na tip ponovka mikrosateliti mogu biti:
potpuni, sastavljeni i prekinuti (Jarne i Lagoda, 1996). Broj ponovljenih motiva se ¢esto
razlikuje izmedu jedinki i krece se u odredenom opsegu variranja karakteristicnom za dati
lokus i vrstu (Mari¢ i sar., 2023a). Duzinski polimorfizam nastaje kao posledica replikacionog
proklizavanja pri formiranju novog DNK lanca, koji se karakteriSe razliitim brojem
ponavljaju¢ih motiva u odnosu na roditeljski lanac (Stallings i sar., 1991; Jarne i Lagoda,
1996; Savi¢-Pavicevic 1 Mati¢, 2011). Najces¢i su dinukleotidni ponovci (npr. CA
ponavljaju¢i motiv kod ki¢menjaka), pa zatim tri- i tetranukleotidni ponovci koje karakterisu
sve moguce kombinacije nukleotida u osnovnom motivu (Tautz, 1989; Lagercrantz i sar.,
1993; Mari¢, 2005; Weising i sar., 2005; Mari¢ i sar., 2023a).

Mikrosatelite odlikuje visoka stopa mutacija koja po generaciji iznosi izmedu 107 i
10, $to je znatno vise u odnosu na neponavljajuéu DNK (za koju vrednosti stope mutacija
iznose 10° po generaciji) (Li, 1997; Ellegren, 2000). Stopa polimorfizma je, pretezno,
srazmerna broju ponovaka osnovnog motiva i razlikuje se izmedu razlicitih tipova ponovaka,
izmedu lokusa sa ponovcima istog tipa, pa ¢ak i izmedu alela istog lokusa (Schlotterer, 1998;
Mari¢ i sar., 2023a).

Funkcija mikrosatelita u genomu je nedovoljno poznata i generalno su okarakterisani
kao neutralni markeri. Medutim, prisutni su i u kodiraju¢im regionima koji su pod
selekcionim pritiskom, pri ¢emu mogu imati funkciju kodirajuéih ili regulatornih elemenata
(Ellegren, 2004; Savi¢-Pavicevi¢ i Mati¢, 2011; Sekuli¢, 2013).

Visok nivo polimorfizma, kodominantno nasledivanje, jednostavna izolacija i
umnozavanje iz veoma male koli¢ine bioloskog materijala (ukljucujuéi arheoloski i muzejski
materijal) (Constable i sar., 1995; Bruford i sar., 1998), kao i jednostavna optimizacija
umnozavanja viSe lokusa u jednoj reakciji — multipleksu (Jug, 2002), omoguéili su veoma
Siroku upotrebu mikrosatelita kao genetickih markera. Koriste se, uglavnom, za precizno
utvrdivanje populacione strukture, koja prikazuje pre savremene nego dublje — ancestralne
evolucione odnose (Hewitt, 2004; Maric i sar., 2023a).

Pri koriS¢enju mikrosatelita kao genetickih markera, mogu se javiti 1 pojedine
poteskoce poput postojanja nultih alela ili pak homoplazije, odnosno pojave kada nezavisne
mutacije mogu finalno proizvesti istu duzinu mikrosatelita (Estoup 1 sar., 2002; Brown 1 sar.,
2005; Mari¢ i sar., 2023a). Takode, kod pojedinih vrsta, javljaju se poteskoce pri izolaciji,
amplifikaciji i karakterizaciji mikrosatelitskih lokusa (Goldstein i Schlétterer, 1999; Coltman i
Slate, 2003; Sekuli¢, 2013). Kako nisu ocuvani izmedu manje srodnih vrsta, neophodna je
zahtevna priprema mikrosatelitskih markera specifi¢nih za vrstu (Susnik, 2001).

U ihtiologiji, upotreba mikrosatelita u prouc¢avanju geneti¢ke varijabilnosti populacija
ima Siroki spektar primena koje ukljuCuju: dodelu jedinki populacijama, utvrdivanje
geografskog porekla jedinki, analizu srodstva uzorkovanih jedinki, formiranje mati¢nih jata za
poribljavanje, itd. (Hansen i sar., 2000a, 2001; Chistiakov i sar., 2005; Jones i sar., 2009;
Saura i Faria, 2011).

16



1. Uvod

1.2.4. Pregled dosada$njih molekularno-geneti¢kih istraZzivanja kompleksa poto¢ne
pastrmke

Do kraja 1980-tih godina, za analizu varijabilnosti pastrmskih populacija naj¢esée su
koris¢éeni proteinski markeri (alozimi) (Ryman i Stahl, 1980; Ferguson i Mason, 1981;
Vuorinen i Piironen, 1984; Guyomard i Krieg, 1986; Skaala i Neavdal, 1989). Medutim,
proteinskom elektroforezom je moguée utvrditi samo mali deo svih aminokiselinskih
supstitucija i vrsi se analiza samo kodirajucih regiona genoma (Hynes i sar., 1989; Tougard,
2022). Stoga, primenom alozima, analiza genetickog diverziteta se vrsi u kontekstu sli¢nosti
ili razlika izmedu populacija, ali izostaju informacije o njihovoj filogeografskoj i evolucionoj
istoriji (Tougard, 2022).

ZnacCajan napredak U utvrdivanju geneticke diferencijacije pastrmskih vrsta i
populacija postignut je pocetkom 1990-tih godina uvodenjem dve klase dijagnostickih
markera: jedarnog LDH-C* gena koji kodira specifican enzim oka (Hamilton i sar., 1989;
McMeel i sar., 2001) i mitohondrijske DNK (Hynes i sar., 1989).

LDH-C* gen poto¢ne pastrmke je polimorfan za dva kodominantna alela: LDH-
C1*100 (Ldh-5 (100)) i LDH-C1*90 (Ldh-5 (90)). Prema Hamilton i sar. (1989) alel LDH-
C1*90 je nastao u severozapadnoj Evropi tokom ili nakon poslednjeg perioda glacijacije i
tradicionalno se Koristio kao filogeografski marker za pracenje obrazaca postglacijalne
kolonizacije. U kasnijim studijama (Garcia-Marin i sar., 1999; Aurelle i Berrebi, 2001) oba
LDH alela su detektovana u regionima koji nisu bili zahvaceni glacijacijom, te je opovrgnuta
pomenuta hipoteza Hamiltona i sar. (1989) o postojanju modernih (nosioci LDH-C1*90 alela)
i ancestralnih (nosioci LDH-C1*100 alela) populacija poto¢ne pastrmke. LDH-C1*100 alel je
karakteristi¢an za autohtone dunavske i juznoevropske populacije (mediteransku, jadransku i
populacije sa juga areala atlantske filogenetske linije), a alel LDH-C1*90 za severnoevropske
populacije (atlantske filogenetske linije) poto¢ne pastrmke (Berrebi i sar., 2019), sa izuzetkom
nekoliko norveskih populacija (Garcia-Marin i sar., 1999). Takode, alel LDH-C1*90 je
prisutan i u atlantskim populacijama koje se cesto koriste za poribljavanje, a poticu iz
nekoliko severnoevropskih zemalja (Berrebi i sar., 2019). Stoga, LDH gen se pokazao kao
veoma informativan za identifikaciju domestifikovanog stoka atlantske linije potocne
pastrmke (Mari¢ i sar., 2010). Analiza LDH gena se koristi za razlikovanje autohtonih
populacija od domestifikovanih atlantskih populacija, kao i za detekciju i karakterizaciju
obrazaca introgresije alohtonih alela (Berrebi i sar., 2019; Rossi i sar., 2019; Vera i sar., 2019;
Kanjuh i sar., 2020; Skraba-Jurlina i sar., 2020). Dijagnosti¢ki alel LDH gena za populacije
marmoratus filogenetske linije kompleksa poto¢ne pastrmke je LDH-C1*120 (Delling, 2002).

Najcesce koris¢eni molekularni marker u filogeografskim i filogenetskim studijama
potocne pastrmke je mtDNK. Stavise, danas se smatra referentnim markerom za identifikaciju
filogenetskih linija i vrsta pastrmki (Tougard, 2022).

Detekcija polimorfizama mtDNK moze se vrsiti RFLP analizom i/ili sekvenciranjem
parcijalnih ili kompletnih mitohondrijskih gena (Hansen i Loeschcke, 1996; Osinov i
Bernatchez, 1996; Machordom i sar., 2000; Weiss i sar., 2000; Aurelle i Berrebi, 2001;
Bernatchez, 2001; Sell i Spirkovski, 2004; Bardakci i sar., 2006; Splendiani i sar., 2006;
Apostolidis i sar., 2008; Cortey i sar., 2009; Griffiths i sar., 2009; McKeown i sar., 2010;
Schenekar i sar., 2014).

RFLP je relativno jeftina i jednostavna metoda, koja pruza brzu produkciju rezultata
(Aranishi, 2005). Metoda je bazirana na duzinskom polimorfizmu specifi¢nih restrikciono
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iseCenih fragmenata (Rasmussen i Morrissey, 2008). Gene od interesa je neophodno prvo
umnoziti, a zatim ih restrikcione endonukleaze selektivno iseku na odredeni broj fragmenata
razli¢ite duzine (Liu i Cordes, 2004). Ova metoda je posebno pogodna za identifikaciju
geneticke udaljenosti izmedu razli¢itih populacija iste vrste, sa Sireg geografskog podrucja.
lako postoje savremenije i informativnije metode, RFLP i dalje nalazi ¢estu primenu u analizi
polimorfizama KR mtDNK i LDH gena poto¢ne pastrmke (npr. Araguas i sar., 2008; Mari¢ i
sar., 2010; Berrebi i sar., 2019).

Siroka upotreba mitohondrijskih markera, naro¢ito kontrolnog regiona, zapoceta je
objavljivanjem studije Bernatchez i sar. (1992). Danas, najveci broj podataka u Banci Gena
(Sayers i sar., 2022) koji se odnose na filogenetske i filogeografske studije kompleksa potocne
pastrmke je dobijen upravo analizom KR mtDNK.

U cilju razreSenja taksonomskih nedoumica i utvrdivanja filogenetskih odnosa
geografski i morfoloski razli¢itih populacija pastrmki u Evropi, Bernatchez i sar. (1992) su
sekvencirali KR mtDNK duzine 640 bp. U istrazivanje su ukljuéili 151 jedinku iz 24
populacije pastrmki iz atlantskog, dunavskog, jadranskog i mediteranskog basena, sve tri
ekoloske forme (re¢nu, jezersku i marinsku), kao i vrste S. marmoratus, Salmo macrostigma
(Duméril, 1858), Salmo carpio Linnaeus, 1758 i S. letnica. Na osnovu dobijenih rezultata,
autori su izdvojili pet filogenetskih linija pastrmki: jadransku (AD), mediteransku (ME),
marmoratus (MA), atlantsku (AT) i dunavsku (DA) (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez,
2001).

Jadranska filogenetska linija je rasprostranjena u basenu Mediterana od isto¢nog dela
Pirinejskog poluostrva do Turske (Bernatchez, 2001; Cortey i sar., 2004; Bardakci i sar., 2006;
Slika 6). Distribucija ME filogenetske linije je duz severne obale Mediterana. Smatra se da
ova linija potiCe sa Pirinejskog poluostrva, gde preovladuje i odakle je Sirila svoj areal
(Bernatchez, 2001; Cortey i sar., 2004). Populacije ME filogenetske linije se mogu naéi i U
Francuskoj (ukljucujué¢i Korziku), Italiji, Hrvatskoj, Albaniji i Grc¢koj (Apostollidis i sar.,
1997; Cortey i sar., 2004; Splendiani i sar., 2006; Snoj i sar., 2009; Berrebi, 2015; Jadan i sar.,
2015; Slika 6). Marmoratus linija je prisutna u slivovima reka juznih Alpa (Severna lItalija i
Slovenija), u rekama Jadranskog sliva Balkanskog poluostrva (Hrvatska, Albanija i Grcka),
Jonskog i Egejskog sliva (Gr¢ka), Egejskog sliva (jugozapadna Turska), Tirenskog mora
(centralna Italija i Korzika) (Berrebi i sar., 2000; Snoj i sar., 2000, 2009; Bernatchez, 2001;
Splendiani i sar., 2006; Apostolidis i sar., 1997, 2008, 2011; Jadan i sar., 2015; Bardakci i sar.,
2022; D’Agaro i sar., 2022; Slika 6). Atlantska filogenetska linija ima Siroko rasprostranjenje
koje se prostire u basenu Atlantskog okeana od Skandinavije i basena Belog mora na severu
do zapadnog dela Pirinejskog poluostrva i planine Atlas u severnoj Africi na jugu (Osinov i
Bernatchez, 1996; Bernatchez, 2001; Kohout, 2013; Slika 6). Kao posledica intenzivnog
uzgajanja u komercijalne svrhe ova linija je danas rasprostranjena i van svog prirodnog areala
(Berrebi i sar., 2000; Mari¢ i sar., 2006b; Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021).

Dunavska filogenetska linijja ima Siroku geografsku distribuciju 1 prisutna je u
basenima Crnog mora, Kaspijskog mora i Aralskog jezera (Bernatchez i sar., 1992; Osinov i
Bernatchez, 1996; Slika 6). U okviru DA linije identifikovane su dve haplogrupe (Bernatchez,
2001; Kohout i sar., 2013; Sanz, 2018). Jedna se uglavnhom nalazi u donjem slivu Dunava i
juznim pritokama Crnog mora (eng. Danubian-Black Sea — DA-BS), dok je druga (eng.
Eastern Danubian — DA-ES ili DaDA sensu Kohout i sar., 2013) mnogo $ire rasprostranjena.
Haplogrupa DA-ES je prisutna u slivovima Kaspijskog mora i Aralskog jezera, isto¢nim
pritokama Crnog mora, kao i u gornjem i srednjem toku Dunava (Kohout i sar., 2013; Sanz,
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2018). Distribucija haplotipova obe DA haplogrupe preklapa se u sistemu DzZepske reke,
pritoke Juzne Morave u Srbiji, gde su otkrivena dva najdivergentnija DA-BS haplotipa,
zajedno sa DA-ES haplotipovima (Mari¢ i sar., 2006b, 2022; Kohout i sar., 2013). DA-BS
haplotip je detektovan i u reci Vrli (Mari¢ i sar., 2022). Obe reke izviru na Vlasinskoj
visoravni (jugoisto¢na Srbija), koja pripada najstarijoj kopnenoj masi Balkanskog poluostrva
(Schoffmann, 2021). Smatra se da je distribucija DA-BS i DA-ES haplotipova posledica
kolonizacija i sekundarnih kontakata tokom razli¢itih doba pleistocena (Sanz, 2018;
Schoffmann, 2021). Diskontinuirana geografska distribucija DA-BS haplotipova verovatno
proizilazi iz nedostatka uzoraka iz pojedinih klju¢nih oblasti Balkana i Kavkaza.

Nastavljena filogeografska istrazivanja populacija Sirom prirodnog areala potoc¢ne
pastrmke dovela su do identifikacije i slede¢ih nezavisnih evolucionih linija: Duero (DU,
Suérez i sar., 2001; Presa i sar., 2002; Hermida i sar., 2009; Vera i sar., 2010), Tigris (TI,
Susnik i sar., 2005), Dades (Snoj i sar., 2011), severno-africka (North African — NA, Tougard i
sar., 2018) i atlantsko-marokanska (Atlantic-Morocco — AT-M, Snoj i sar., 2021); koje imaju
znatno uzu geografsku distribuciju. Duero filogenetska linija je endemi¢na za severo-zapadni
deo Pirinejskog poluostrva, odnosno za sistem reke Duero (Suarez i sar., 2001; Cortey i sar.,
2009; Vera i sar.,, 2010, 2015; Slika 6). Tigris linija ukljucuje populacije sa severoistoka
Anadolije iz sliva reke Tigar (Susnik i sar., 2005; Bardakci i sar., 2006), dok je Dades linija
predstavljena jednim, visoko divergentnim, haplotipom iz reke Draa u Maroku (Snoj i sar.,
2011). Severno-africka filogenetska linija ima distribuciju u Maroku, Alziru, Siciliji i
eventualno Spaniji (Tougard i sar., 2018; Splendiani i sar., 2019), dok atlantsko-marokanska
linija nije zabelezena van Maroka (Snoj i sar., 2021).
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Slika 6. Priblizna nativna distribucija mitohondrijskih linija kompleksa poto¢ne pastrmke.
Mitohondrijske linije prikazane su razli¢itim simbolima (legenda u donjem levom uglu)
(modifikovano prema Sanz, 2018).
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U studiji Sanz (2018) filogenetske analize kompleksa poto¢ne pastrmke su rezultovale
grupisanjem haplotipova u tri ,,glavne linije (mediteranska, dunavska i atlantska), odnosno
devet ,,manjih* linija. Unutar ,,glavne* mediteranske filogenetske linije nalaze se AD, ME i
MA linije. U okviru ,,glavne dunavske linije identifikovane su DA-BS i DA-ES linije, dok se
unutar ,,glavne* atlantske linije nalaze AT i DU linije. Preostale dve ,,manje“ filogenetske
linije su TI i Dades. Na osnovu filogenetskih rekonstrukcija ove studije, Tl linija se nalazi
unutar ,,glavne dunavske linije, medutim, filogenetski polozaj Dades linije nije u potpunosti
razreSen. Dodatne podgrupe haplotipova su detektovane uglavnom unutar AT, DA-BS i AD
linija.

Nakon inicijalnih neslaganja, u studijama Phillips i sar. (2000) i Snoj i sar. (2002)
vrste S. obtusirostris i S. ohridanus reklasifikovane su u rod Salmo i oznacene kao
filogenetski bliske kompleksu poto¢ne pastrmke. Pustovrh i sar. (2014) su na osnovu analize
jedarnih i mitohondrijskih markera oznacili S. obtusirostris kao sestrinski takson kompleksa
S. trutta, dok S. ohridanus zauzima bazalni polozaj u odnosu na prethodna dva taksona.
Takode, druge analize mitohondrijskih i jedarnih sekvenci jasno potvrduju Klasifikaciju ovih
taksona kao razli¢itih vrsta unutar roda Salmo (Sus$nik i sar., 2006; Snoj i sar., 2008; Sanz,
2018), koje se Cesto ukljucuju kao “outgroup” u filogenetske studije kompleksa potocne
pastrmke (Snoj i sar., 2009; Vera i sar., 2011; Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012; Berrebi i
sar., 2013; Sanz, 2018).

U opseznoj filogenetskoj studiji familije Salmonidae, Créte-Lafreniere i sar. (2012)
analizirali su sekvence Cyt b i COI gena sa ciljem razlucivanja odnosa unutar roda Salmo. U
analizu je ukljuceno 12 jedinki, Cetiri jedinke S. trutta, po jedna S. marmoratus i S.
platycephalus i po dve jedinke S. obtusirostris, S. ohridanus i S. salar. Sve sprovedene analize
su snazno podrzale pozicioniranje S. salar kao sestrinske vrste preostalom delu roda. Rezultati
su pokazali slabo razlu¢ivanje filogenetskih odnosa izmedu preostalih vrsta roda Salmo, kao i
razli¢itu filogenetsku poziciju dva analizirana uzorka S. obtusirostris. Salmo ohridanus i S.
obtusirostris sa lokaliteta Buna (Bosna i Hercegovina) formirale su statisticki podrzanu
sestrinsku kladu u odnosu na S. trutta, S. marmoratus, S. platycephalus i S obtusirostris sa
lokaliteta Krka (Hrvatska).

Opste je priznato da je diverzifikacija unutar roda Salmo zapoceta u kasnom pliocenu.
Medutim, smatra se da je vecina podela unutar kompleksa poto¢ne pastrmke, koje se danas
uocavaju, nastala u pleistocenu, usled klimatskih, ekoloskih i geomorfoloskih promena tokom
glacijacija. Ovi dogadaji su oblikovali hidrogeografiju glavnih evropskih re¢nih sistema i
doveli do izolacije populacija pastrmki, koje su posledi¢no evoluirale u razlicite filogenetske
linije (Osinov i Bernatchez, 1996; Bernatchez, 2001; Créte-Lafreniére i sar., 2012;
Alexandrou i sar., 2013; Pustovrh i sar., 2014; Lecaudey i sar.,, 2018; Ninua i sar., 2018;
Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021). Za procenu vremena divergencije KR mtDNK
(Bernatchez i sar., 1992) prvobitno je koris¢ena kalibracija molekulskog sata, odnosno stopa
evolucije od 2% na milion godina, koja je izvedena iz mtDNK visih primata (Brown i sar.,
1979). Pretpostavka pleistocenskog porekla filogenetskih linija poto¢ne pastrmke zadrzana je
I prilikom primene sporijih stopa kalibracije molekulskog sata (1-2% u Bernatchez, 2001; i
0,75% na milion godina u Shedlock i sar., 1992 i Sanz, 2018) za procenu evolucione
divergencije sekvenci KR mtDNK ili za sekundarnu kalibraciju datiranja porekla S. ohridanus
(Pustovrh i sar., 2014; Ninua i sar., 2018). U navedenim studijama, primenjene su molekulske
kalibracije prema Susnik i sar. (2006), u ¢ijem radu je starost Ohridskog jezera datirana na
period od pre 3 do 5 mgod. Medutim, ova procena viSe nije validna (Wagner i sar., 2019;
Veli¢kovic i sar., 2023).
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O postojanju kompleksa poto¢ne pastrmke ve¢ u Gelasianu tokom ranog pleistocena
(pre 2,58- 0,0117 mgod sensu Gibbard i Head, 2009, Gibbard i sar., 2010) svedo¢i fosil Salmo
derzhavini (Vladimirov, 1946; Rukhkyan, 1989), otkriven u Jermeniji (Kavkaz), koji je Ziveo
u paleo-Vorotan slivu pre oko dva miliona godina (Osinov i Bernatchez, 1996; Bernatchez,
2001; Gabrielyan i sar., 2004; Pipoyan i sar., 2011; Sanz, 2018). Medutim, budu¢i da nije
jasno da li se radi o krunskom ili stem fosilu kompleksa poto¢ne pastrmke, ovi dokazi ne
iskljuc¢uju mogucnost da su filogenetske linije jo$ starije. Takav scenario sugerisu i neke
regionalno ograni¢ene studije U Turskoj (Susnik i sar., 2005; Bardakci i sar., 2006) i Grékoj
(Apostolidis 1 sar., 1997). Analize drugih mitohondrijskih gena, (Cyt b i COI; Créte-
Lafreniere i sar., 2012), kao i primena RAD-sekvenciranja (Lecaudey i sar., 2018) sugeriSu da
unutar kompleksa poto¢ne pastrmke pojedine filogenetske linije mogu imati pliocensko
poreklo. Medutim, s obzirom da je rod Salmo nedovoljno zastupljen u obe studije i da su
kalibracije vrsene na osnovu fosilnih nalaza koji su prvenstveno informativni za rodove
Salvelinus i Oncorhynchus, datiranje linija kompleksa poto¢ne pastrmke ostaje nerazja$njeno
(Velickovic i sar., 2023).

Pored S. derzhavini, za procenu starosti roda Salmo kao vremenska odrednica moze se
koristiti i Salmo immigratus. Ovaj, u filogenetskim studijama nedovoljno zastupljeni fosil
roda Salmo, Kkoji je pronaden u Hrvatskoj blizu Zagreba, a ziveo je u zapadnom Paratetisu
(Panonski basen) tokom donjeg sarmata srednjeg miocena (Gorjanovi¢-Kramberger, 1891,
Andelkovi¢, 1989), moze pruziti vaznu vremensku odrednicu za procenu divergencije izmedu
S. salar i zajedni¢kog pretka ostalih predstavnika roda Salmo. Takode, prilikom kori$éenja
jednog brzo-evoluirajuceg genetickog markera, poput KR mtDNK, efekat saturacija
supstitucija na procenu molekulskog sata moze biti ublazen kori$¢enjem viSe nezavisnih
kalibracionih ta¢aka (Lukoschek i sar., 2012; Veli¢kovi¢ i sar., 2023).

U filogenetskim studijama roda Salmo, pored kontrolnog regiona, analizirani su i
drugi mitohondrijski geni poput Cyt b, COI, 12S rRNK, 16S rRNK, zatim gena koji kodiraju
podjedinice ATPaze i NADH-dehidrogenaze , a sve sa ciljem boljeg razumevanja klasifikacije
i filogenetskih odnosa (Giuffra i sar., 1994; Patarnello i sar., 1994; Machordom i sar., 2000;
Marzano i sar., 2003; Snoj i sar., 2008; Dudu i sar., 2010, 2011; Lo Brutto i sar., 2010;
McKeown i sar., 2010; Créte-Lafreniére i sar., 2012; Shedko i sar., 2013; Rezaei, 2015; Turan
i sar., 2020; Tougard, 2022).

Brojne konzervacione, filogenetske i populaciono-geneticke studije roda Salmo
ukljucivale su i analize alozima (Bernatchez i Osinov, 1995; Riffel i sar., 1995; Apostolidis i
sar., 1996; Antunes i sar., 1999; Bouza i sar., 2001; Cagigas i sar., 2002), i jedarnih gena, kao
Sto su gen za transferin (Antunes i sar., 2002), gen za C intron hormona rasta 2 (GH2Ci;
Razpet i sar., 2007), gen za somatolaktin (Snoj i sar., 2010), RAG-1 gen (eng. Recombination
Activating Gene 1; Shedko i sar., 2012), kao i ITS1 region (eng. Internal Transcribed Spacer
1; Presa i sar., 2002; Turan i sar., 2009; Vera i sar., 2011).

Za proucavanje populacija pastrmki mikrosatelitski lokusi po¢inju da se koriste krajem
proslog veka u cilju razlikovanja populacija iz razliCitih basena, kao 1 utvrdivanja
mikrogeografskih diferencijacija populacija koje su se razdvojile u bliskoj proslosti (npr.
Martinez i sar., 2007; Razpet i sar., 2007; SuSnik i sar.,, 2007; Snoj i sar., 2010, 2011;
Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012; Kohout i sar., 2012, 2013; Berrebi i sar., 2013, 2019;
Querci i sar., 2013; Gratton i sar., 2014; Mari¢ i sar., 2017a, 2022).
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Filogeografske i taksonomske analize roda Salmo vrsene su i primenom velikog skupa
jedarnih gena (Pustovrh i sar., 2011a, 2014; Gratton i sar., 2014). Ovi markeri su omogucili
detekciju hibridizacije izmedu filogenetskih linija (§to nije moglo biti identifikovano analizom
haploidne mtDNK). Jedarne filogenije su se uglavnom slagale sa filogenijama zasnovanim na
analizama mtDNK, uz nekoliko neslaganja koja se uglavnom odnose na filogeniju S.
obtusirostris i MA linije kompleksa poto¢ne pastrmke Zapadnog Balkana (Pustovrh i sar.,
2014).

Tokom godina, razvijeni su molekularni dijagnosticki protokoli Koji omogucavaju
brzu identifikaciju pastrmki, primenom analiza snipova (npr. snipova KR mtDNK u radu
Apostolidis i sar., 2007 ili snipova jedarne DNK u radovima Pustovrh i sar., 2011a i Casanova
i sar., 2022) ili pirosekvenciranja (Keller i sar., 2010). Medutim, oba pristupa nisu postigla
oc¢ekivani uspeh (Tougard, 2022). Stoga, geneticka karakterizacija pastrmki se uglavnom
sprovodi analizom sekvenci mtDNK ili jedarne DNK, a kombinacija ovih markera pruza bolje
zakljucke o sistematici i taksonomiji pastrmke. Tougard (2022) navodi najbolje primere Kkoji
potkrepljuju ovu tvrdnju: ukljuéivanje vrsta Acantholingua ohridana (analizom sekvenci Cyt
b, ITS1 i GH2Ci; Phillips i sar., 2000) i Salmothymus obtusirostris (analizom sekvenci KR,
Cyt b i LDH-C1*; Snoj i sar., 2002) u rod Salmo (prema vaze¢oj nomenklaturi danas
reimenovane u S. ohridanus i S. obtusirostris, respektivno), kao i reklasifikacija Salmo
(Platysalmo) platycephalus u nizu taksonomsku kategoriju (analizom sekvenci KR, Cyt b i
ITS1; Susnik i sar., 2004).

Metode RAD-sekvenciranja (eng. RADsequencing — RADseq) i ddRAD-
sekvenciranja (eng. double-digest RADseq — ddRADseq) su relativno nove tehnike koje se
sve vise primenjuju za skrining genetickih polimorfizama poto¢ne pastrmke (Leitwein i sar.,
2016, 2018; Saint-Pé i sar., 2019). U ovim studijama, razvijeni su novi genomski resursi Koji
mogu biti od velike koristi za proucavanje genetickog diverziteta na nivou celokupnog
genoma, kao i njegove distribucije u razli¢itim regionima genoma, kako u prirodnim, tako i u
ribnjackim populacijama. Dostupnost hiljada novih markera omogucice dalju procenu stepena
introgresije i lokalnih adaptacija, $to su, u stvari, klju¢ni aspekti za reSavanje brojnih
konzervacionih i upravljackih pitanja u vezi sa S. trutta kompleksom. Za proucavanje
filogenetskih odnosa, hibridizacije i vremena divergencije unutar potfamilije Salmoninae,
Lecaudey i sar. (2018) koristili su RAD-sekvenciranje i genotipizaciju snipova primenom
sekvenciranja nove generacije (eng. Genotyping By Sequencing — GBS). U navedenoj studiji
istaknuta je problematika u vezi sa pokusajima razjasnjenja pojedinih interspecijskih odnosa
unutar potfamilije. Otkriveno je nekoliko signifikantnih signala introgresije, verovatno
drevnih, u rodu Salvelinus. Datiran je najmladi zajednicki predak familije Salmonidae na pre
priblizno 58,9 mgod. Divergencija izmedu rodova potfamilije Salmoninae datirana je na
period izmedu kasnog eocena i srednjeg miocena (pre ~38-11 mgod), dok se diverzifikacija
vrsta odvijala uglavnom tokom neogena (pre ~22-1,5 mgod), pri ¢emu se vise od polovine
dogadaja diverzifikacije odigralo u poslednjih 10 mgod.

Hashemzadeh Segherloo i sar. (2021) primenili su sekvenciranje KR mtDNK i GBS
tehnologiju za genotipizaciju 15.169 snipova, kako bi istrazili filogenetske odnose izmedu 21
opisane vrste i tri neopisane grupe potoc¢ne pastrmke. Ova studija obuhvatila je analize
populacija Sirom prirodnog areala poto¢ne pastrmke u Evropi, Zapadnoj Aziji i Severnoj
Africi. Genomski udeo domestifkovanih stokova severne grupe atlantske filogenetske linije
potocne pastrmke detektovan je u svim glavnim morskim basenima, izuzev basena Aralskog
mora i slivova Severne Afrike. Ovo ukazuje da je introgresivna hibridizacija autohtonih
potocnih pastrmki pod jakim uticajem introdukcije domestifikovanih atlantskih sojeva. U radu
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je sugerisan i znacaj prirodne hibridizacije izmedu razlicitih filogenetskih linija poto¢ne
pastrmke u formiranju nekoliko potencijalnih vrsta, uklju¢uju¢i S. marmoratus, S. carpio, S.
farioides, S. pellegrini, S. caspius (u slivu reke Kura) i Salmo sp. (u slivu Dunava). Rezultati
ove studije podrzavaju taksonomski pristup kojim je poto¢na pastrmka predstavljena veéim
brojem vrsta. Takode, u Jadransko-Mediteranskom i Crnomorskom slivu detektovane su vrste
koje pripadaju bliskom genomskom klasteru i zahtevaju taksonomsku reviziju.

Pojavom tehnologija sekvenciranja nove generacije kompletni mitohondrijski genomi
postali su lako dostupni za filogenetska istrazivanja roda Salmo (Horreo, 2017). Prve
kompletne mitohondrijske genome poto¢ne pastrmke publikovali su Li i sar. (2016)
upotrebom PCR amplifikacije i Sangerovog sekvenciranja preklapajucih fragmenata mtDNK,
odnosno Sahoo i sar. (2016) koris¢enjem NGS tehnologija, odnosno Ilumina sekvenciranja
(eng. Illumina sequencing). Podaci o kompletnim mitohondrijskim genomima dobijeni su
analizama recentnog (Rezaei i Akhshabi, 2017; Rezaei i sar., 2017) ili muzejskog materijala
(Levin i sar., 2018, 2022; Nedoluzhko i sar., 2018; Tougard i sar., 2018) za sledece taksone: S.
macrostigma, Salmo ischchan Kessler, 1877 i Salmo caspius Kessler, 1877. Takode, razvojem
tehnologija sekvenciranja nove generacije, nedavno je u NCBI bazi objavljena i struktura
kompletnog genoma poto¢ne pastrmke (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/31807). U
cilju daljih istrazivanja ove vrste, odnosno kompleksa vrsta, kompletni genomi, markirani
hromozomi, kao i geni od interesa, mogu se uporediti sa podacima dostupnim u NCBI bazi
(Sass i sar., 2016; Hughes i sar., 2018; Cloutier i sar., 2019; Hansen i sar., 2021).

Tehnologije sekvenciranja nove generacije pruzaju moguénosti za znacajan napredak u
proucavanju filogenije potocne pastrmke. Njihovom primenom potencijalno je moguce
razjasnjenje filogenetskih odnosa unutar kompleksa, kao i dobijanje dubljih uvida u evoluciju
morfoloskih karaktera koji se i dalje primenjuju kao klju¢ni u opisu i identifikaciji pastrmki
(Tougard, 2022).

1.2.4.1. Pregled dosadasnjih molekularno-genetickih istrazivanja kompleksa potoc¢ne
pastrmke na teritoriji Srbije

Distribucija nekoliko filogenetskih linija poto¢ne pastrmke preklapa se u juznoj
Evropi, uglavnom na Pirinejskom, Balkanskom i Anadolijskom poluostrvu (Baric i sar., 2010;
Sanz, 2018). Poto¢nu pastrmku Balkanskog poluostrva ¢ini mozaik KR mtDNK haplotipova
koji pripadaju DA, AD, ME i MA filogenetskim linijama, u okviru kojih populacije pokazuju
narocito visoke nivoe genetickog polimorfizma i ancestralnog endemizma (Apostolidis i sar.,
1997, 2008; Mari¢ i sar., 2006b; Razpet i sar., 2007; Su$nik i sar., 2007; Kohout i sar., 2013).
Jadranska linija je rasprostranjena u zapadnim, juznim i jugoisto¢nim oblastima, dok DA
linija zauzima severne, istocne i centralne delove Balkana (Georgijev, 2003). MA i ME linije
imaju znatno uze rasprostranjenje na Balkanskom poluostrvu i sporadi¢no se javljaju u
slivovima Jadranskog, Jonskog i Egejskog mora (Kohout i sar., 2013; Sanz, 2018). Stavise, na
teritoriji Balkanskog poluostrva, evolucione linije kompleksa poto¢ne pastrmke iznova
prolaze kroz periode ekspanzija, promovisu¢i zone sekundarnog kontakta, hibridizacije i
introgresije (Krystufek i Reed, 2004).

Smestena na centralnom delu Balkanskog poluostrva, teritorija Srbije pruza veliki broj
filogeografskih podataka na relativno malom geografskom opsegu (Mari¢ i sar., 2006b).
Analizom KR mtDNK poto¢ne pastrmke sa teritorije Srbije (Mari¢ i sar., 2006, 2022; Tosi¢ i
sar., 2014, 2016; Simonovi¢ i sar., 2017; Kanjuh i sar., 2021) evidentirana je visoka
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raznolikost i veliki broj haplotipova za relativno malu teritoriju, kao i jasno uocljiv geografski
obrazac distribucije haplotipova. Velika varijabilnost linija poto¢ne pastrmke izmedu slivova
na teritoriji Srbije, pracena je i veoma visokom medupopulacionom varijabilnos¢u unutar
slivova, $to je najverovatnije posledica skorasnje izolacije i lokalne diferencijacije unutar
svake od linija (Mari¢, 2005).

Prva filogeografska istrazivanja pastrmskih populacija sa teritorije Srbije sproveli su
Mari¢ i sar. (2006b) analizom KR mtDNK jedinki uzorkovanih u sva tri sliva. Autori su
pronasli 15 haplotipova koji pripadaju DA, AD i AT filogenetskim linijama. Raspored
autohtonih haplotipova, odnosno linija, korespondirao je sa slivnim podru¢jima. Najvisi nivo
polimorfizma registrovan je u Crnomorskom slivu. Unutar DA linije, zabelezeno je osam
haplotipova (najfrekventniji haplotip je Dala), dok su dva novoopisana haplotipa — Da*Dz i
Da*Vr, na osnovu filogenetskih rekostrukcija pokazala ancestralni karakter. U radu je
detektovano i sest AD haplotipova. Alohtoni AT haplotip detektovan je kod jedne jedinke u
populaciji iz Crnomorskog sliva i jedne jedinke u populaciji iz Egejskog sliva.

Nakon ove studije, usledila su dodatna istrazivanja populacija poto¢ne pastrmke u
Srbiji, uglavnom lokalnog karaktera.

U studiji Tosi¢ i sar. (2014) detektovana su dva DA haplotipa (od kojih je jedan
novoopisan) u populacijama poto¢ne pastrmke sa tri lokaliteta u slivu Crnog Timoka.

Na osnovu rezultata Tosi¢ i sar. (2016), analizom populacija pastrmki Crnomorskog
sliva sa devet lokaliteta u okviru Sireg podru¢ja Nacionalnog parka ,,Perdap”, detektovana su
dva DA haplotipa i jedan AT. Na tri lokaliteta detektovane su jedinke alohtone AT linije.
Populaciono-geneti¢ka stuktura pastrmki ovog podrué¢ja, primenom analize mikrosatelitskih
lokusa, prikazana je u radu Skraba-Jurlina i sar. (2020). Rezultati studije su ukazali na nize
vrednosti mikrosatelitskih parametara za populacije iz pritoka Perdapske akumulacije u
odnosu na populacije iz sliva Une (Bosna i Hercegovina) i Mrtvice (Crna Gora). U okviru
Nacionalnog parka ,,Derdap” zabeleZeno je prisustvo Cetiri geneticki diferencirane populacije
poto¢ne pastrmke: (1) reka Kozica, (2) reka Recka, (3) reke Vratna i Zamna i (4) reke Mala
Boljetinska i Zlatica, $to ukazuje na verovatnu komunikaciju i protok gena izmedu populacija
u okviru grupa 3 i 4.

Simonovi¢ i sar. (2017) su objavili studiju analize KR mtDNK poto¢ne pastrmke
Dunavskog sliva Zapadnog Balkana koja je ukljucivala, ve¢inom, ve¢ prethodno objavljene
podatke. Sa teritorije Srbije ukljucene su informacije o distribuciji haplotipova pastrmskih
populacija iz sistema Drine, Kolubare, Zapadne Morave, Juzne Morave, Timoka i direktnih
pritoka Dunava u okviru Sireg podrucja Nacionalnog parka ,,Derdap”. Studija je potvrdila
prethodne navode (Mari¢ i sar., 2006b, 2012; Tosi¢ i sar., 2014, 2016), o ukupnom broju
detektovanih haplotipova za teritoriju Srbije: devet DA haplotipova, jedan AT i jedan AD
haplotip, od kojih su poslednja dva alohtona za Dunavski sliv. Na lokalitetima Dunavskog
sliva Zapadnog Balkana, osim haplotipova DA linije, zabelezeni su i alohtoni AT, AD i MA
haplotipovi. Filogenetske rekonstrukcije istakle su ancestralni polozaj haplotipova Da*Vr,
Da*Dz i Da-s6 unutar DA klade. Navedeni haplotipovi zauzimaju intermedijarnu poziciju u
odnosu na ostale filogenetske linije i moderne haplotipove DA linije. Sa druge strane, Siroka
distribucija 1 ekskluzivnost na pojedinim lokalitetima impliciraju ancestralni karakter Dal
haplotipa u kladi modernih DA haplotipova.

Analizom kompletnog KR mtDNK populacija poto¢ne pastrmke juznih padina Stare
planine u Srbiji, Kanjuh i sar. (2021) su detektovali sedam haplotipova u okviru tri
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filogenetske linije (DA, AD i AT). Autori navode da medu njima dva haplotipa imaju
autohtono poreklo (Da-s6/Da21 i Dala) dok je nativnost haplotipa Da22 upitna. Takode,
haplotipovi AT (ATcsl i Atlf) i AD (ADcsl i AJAEL) filogenetskih linija, detektovani u
populaciji reke Jerme, alohtonog su porekla.

Mari¢ i sar. (2022) su analizirali populacije Vlasinske visoravni iz sliva Juzne Morave
i Strume, kao i jednu ribnjacku populaciju. U studiji je detektovano Sest haplotipova (od kojih
su dva novoopisana) u okviru DA-ES haplogrupe, tri (od kojih su dva novoopisana) u okviru
DA-BS haplogrupe, kao i po dva haplotipa u okviru AD i AT filogenetskih linija. Alohotoni
AT haplotipovi su detektovani u ribnjackoj populaciji i kod jedne jedinke Crnomorskog sliva.
Medutim, u dunavskim populacijama su detektovani i, za taj sliv, alohtoni AD haplotipovi. U
ovom radu pored analize mtDNK, vrSena je i analiza mikosatelitskih lokusa. Rezultati su
otkrili kompleksnu geneticku strukturu i pokazali razli¢ite nivoe introgresivne hibridizacije iz
egejskih populacija u dunavske populacije, sto je direktna posledica translokacija koje su
rezultat antropogenog delovanja. Nasuprot tome, populacije Egejskog sliva Vlasinske
visoravni naseljene su iskljucivo jedinkama autohtone AD linije.

U nedavnoj publikaciji, Mari¢ i sar. (2023b) procenili su vreme divergencije izmedu
haplotipova sa nekoliko lokaliteta zapadnog Balkana (Sire podru¢je DPerdapske klisure u
isto¢noj Srbiji, jugoisto¢na Srbija i kontinentali deo Crne Gore). Zabelezena je kongruencija
izmedu datiranja dobijenog metodom molekulskog sata i dostupnih geoloskih podataka kada
su u pitanju moderni haplotipovi. Nasuprot tome, kongruencija je bila slabija kada je u pitanju
datiranje divergencije ancestralnih haplotipova. Takode, prikazane su razlike u proceni
vremena divergencije u zavisnosti od primenjene metode kalibracije molekulskog sata. Na
primer, procena vremena divergencije na osnovu parcijalnih sekvenci ancestralnih KR
haplotipova i primenom stope mutacija: A1 = 1% (prema Bernatchez, 2001) i 2> = 0,31%
(prema Créte-Lafreniére i sar., 2012) ukazala je da se razdvajanje izmedu AD (Ad*Boz) i DA
(Da*Vr) linija odigralo pre 1,972 mgod, odnosno pre 3,450 mgod, respektivno. Sa druge
strane, odredivanjem vremena divergencije pomocu RelTime metode (Tamura i sar., 2021) u
softveru Mega X (uz stopu supstitucije A = 0,31%), vreme divergencije izmedu AD (Ad*Boz)
i DA (Da*Vr) linija je procenjeno na pre 4,740 mgod.

Prethodno navedene studije evidentno ukazuju na veoma visok diverzitet populacija
poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije. Detektovani KR mtDNK haplotipovi rasporedeni su u
okviru DA, AD i AT filogenetskih linija. Posebno bitan podatak je jasna indikacija
divergentnosti unutar DA linije, postojanje dva haplotipa (Da*DZ i Da*Vr) koji su
intermedijarno pozicionirani izmedu DA i preostalih linija (Mari¢ i sar., 2006b, Simonovi¢ i
sar., 2017). Kasnije studije, Kohout i sar. (2013) i Mari¢ i sar. (2022), analizom duZzih
segmenata KR mtDNK, pozicionirale su navedene haplotipove unutar DA-BS haplogrupe.
Zajedno sa dva pomenuta haplotipa, opisan je jo$ jedan haplotip iz DA-BS haplogrupe (Mari¢
i sar., 2022).

Uzimajudi u obzir da je haplotipska raznovrsnost dunavske filogenetske linije u Srbiji
veoma visoka, Sto se ogleda u prisustvu haplotipova iz DA-ES i DA-BS haplogrupa,
neophodna je filogenetska rekonstrukcija evolucione istorije poto¢ne pastrmke, analizom
obimnijeg uzorka sa teritorije Srbije. Takode, dobra geografska pokrivenost pruzila bi nove
uvide u filogeniju i filogeografiju kompleksa potocne pastrmke sa teritorije Srbije, ali i sa
znatno Sireg areala analiziranog taksona.
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1.2.5. Faktori ugoroZavanja i konzervacija poto¢ne pastrmke

Poto¢na pastrmka naseljava razlicite tipove stanista, Sto je doprinelo njenoj uspesnoj
relativno izraZzene stenovalentnosti u pogledu fizicko-hemijskih parametara vode, osetljiva je
na promene zivotne sredine (Frank i Baret, 2013).

Izumiranje lokalnih populacija, odnosno smanjenje ili gubljenje intraspecijskog
diverziteta poto¢ne pastrmke posledica je, uglavnom, antropogenih aktivnosti. Najizrazeniji
negativni efekti javljaju se posredno, usled degradacije stanista, ali i neposredno putem
prekomernog ribolova, neplanskog i neadekvatnog poribljavanja (Allendorf, 1988; Laikre i
Ryman, 1996; Laikre i sar., 1999; Mari¢, 2005).

Introdukcija alohtonih linija kompleksa poto¢ne pastrmke i njihova hibridizacija sa
autohtonim populacijama predstavlja jedan od glavnih ugrozavajuéih faktora diverziteta ovog
taksona. Zahvaljuju¢i lakom uzgoju i visokom prirastu, atlantski domestifikovani sojevi Su se
u velikoj meri prosirili izvan njihovog prirodnog areala, do sliva Dunava i sliva Mediterana
(Laikre i sar., 1999). Stavise, poribljavanje jedinkama ribnjatkog porekla je gotovo redovna
praksa u svim delovima areala u kojima se vrsi aktivno upravljanje populacijama poto¢ne
pastrmke (Laikre i sar., 1999; Aragusas i sar., 2008; Berrebi i sar., 2019, 2020, 2021).
Nedavno, Berrebi i sar. (2021) su potvrdili da atlantski domestifikovani sojevi preovladavaju
u populacijama 26 evropskih ribnjaka.

Iskustva u upravljanju populacijama poto¢ne pastrmke i prateCa istrazivanja
nedvosmisleno ukazuju da se poribljavanjem jedinkama atlantskog porekla, usled kompeticije
i hibridizacije sa autohtonim populacijama, narusava adaptivni potencijal autohtonih
populacija (Laikre, 1999; Dudgeon i sar., 2006; Araki i Schmid, 2010; Caudron i sar., 2011).
Negativni efekti ove prakse ukljucuju i gubitak genetickog diverziteta, promenu populacione
strukture, smanjenje efektivne veli¢ine populacija, kao i epigenetske promene (Hagen 1 sar.,
2019).

Poslednjih decenija prepoznata je vaznost oCuvanja intraspecijskog diverziteta i
lokalno prilagodenih filogenetskih linija kao klju¢nih faktora za dugoro¢ni opstanak vrste. U
cilju podrske odrzivom upravljanju potocnom pastrmkom, konzervacioni geneticari su
sproveli istrazivanja prirodnih 1 ribnjackih populacija (npr. Laikre i sar., 1999; Berrebi 1 sar.,
2019, 2021; Mari¢ i sar., 2010, 2022), sa ciljem identifikacije filogenetskih linija, detekcije
introgresivne hibridizacije, procene genetickog diverziteta i populaciono-genetickih
parametara. Prvi korak u identifikaciji odgovaraju¢in populacija koje ¢e se Kkoristiti za
poribljavanje (donorske populacije) je razlikovanje autohtonih populacija od alohtonih i
introgresiranih populacija. Uspostavljen molekularno-geneticki pristup za razlikovanje
domestifikovanih atlantskih sojeva od prirodnih populacija Dunavskog sliva i sliva
Mediterana zasniva se na primeni dijagnosti¢kih snipova mitohondrijske (npr. kontrolni
region; Bernatchez i sar., 1992) i jedarne DNK (npr. LDH gen; Hamilton i sar., 1989; McMeel
i sar., 2001), kao i na analizi srodni¢kih odnosa primenom analize mikrosatelitskih lokusa.
Dok mtDNK identifikuje evolucionu liniju kojoj populacija ili jedinka pripada prema
maternalnom tipu nasledivanja, jedarni markeri pruzaju dodatne informacije o geneti¢kom
diverzitetu, pojavi introgresivne hibridizacije i admiksije u populaciji (Hansen i sar., 2000a,
2001; Chistiakov i sar., 2005; Jones i sar., 2009; Saura i Faria, 2011).

Poto¢na pastrmka se uzgaja, U relativno malom broju, na nekoliko hladnovodnih
ribnjaka brdsko-planinskih predela Zapadne, Isto¢ne i Juzne Srbije (Markovi¢, 2022). Gajenje
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jedinki za poribljavanje otvorenih voda se rutinski obavlja poslednjih 30-ak godina, medutim,
selekcija mati¢nih jedinki se uglavnom vrSi na osnovu fenotipskih karakteristika.
Poribljavanje jedinkama ribnjackog porekla je postala uobi¢ajena praksa u nekim delovima
Srbije, medutim, poreklo ribnjackih populacija nije ispitivano, samim tim ni posledice njihove
introdukcije u prirodne ekosisteme (Mari¢ i sar, 2022). Stavise, alohtoni haplotipovi,
poreklom iz Atlantskog i Jadranskog/Egejskog sliva su detektovani u autohtonim
populacijama poto¢ne pastrmke (Mari¢ i sar., 2006b, 2017; Tosi¢ i sar., 2016; Simonovic i
sar., 2017; Skraba Jurlina i sar., 2020). Mari¢ i sar. (2022) zabelezili su pojavu introgresivne
hibridizacije alohtonih jadranskih linija u autohtone dunavske populacije Vlasinske visoravni.

U skladu sa Zakonom o zastiti i odrzivom korisc¢enju ribljeg fonda (,,SI. glasnik RS*,
br. 128/14 i 95/18 — dr. zakon) poribljavanje otvorenih voda u Srbiji se moze sprovoditi samo
jedinkama autohtonih vrsta. Medutim, zakon ne uzima u obzir filogenetske linije unutar vrste,
koje su veoma vazne za lokalne adaptacije populacija. Takode, zakonom nije prepoznat znacaj
genetickog monitoringa jedinki planiranih za poribljavanje otvorenih voda (Lenhardt i sar.,
2020).

Faktori ugrozavanja svih predstavnika roda Salmo uklju¢uju promene u
funkcionalnosti staniSta, odnosno naruSavanje staniSta usled regulacija i zagadenja
vodotokova, kao i prekomeran ribolov (Crisp, 2000; Roni i sar., 2008; Dauwalter i sar., 2020).
Degradacija stanista ukljucuje i promenu sastava ribljih zajednica. Ove promene se ogledaju u
nestanku ribljih vrsta sa kojima je poto¢na pastrmka prirodno koegzistirala, kao i u
introdukciji alohtonih vrsta u njena stanista (Mari¢, 2005). Alohtone riblje vrste mogu imati
indirektan uticaj na poto¢nu pastrmku putem promena uslova staniSta i unoSenja novih i
nepoznatih bolesti u populaciju, ili direktno putem predatorstva, kompeticije ili hibridizacije
(Mari¢, 2005; Kovach i sar., 2016). Kalifornijska pastrmka Oncorhynchus mykiss (Walbaum,
1792) je potencijalno konkurentska vrsta poto¢noj pastrmki i njeno prisustvo moze imati
negativan uticaj na populacije potoéne pastrmke (Crisp, 2000; Lenhardt i sar., 2011).
Medutim, iako je veoma rasprostranjena u evropskim slivovima (Crisp, 2000; Tosi¢, 2016),
kalifornijska pastrmka u Srbiji jo§ uvek nema samoodrzive populacije i uglavnom se moze
naci u blizini ribnjaka u kojima se uzgaja (Lenhardt i sar., 2011; Tosi¢, 2016; Simic i sar.,
2023).

Negativni antropogeni uticaji na pastrmske populacije mogu se javiti i posredno,
putem zagadenja koja proizilaze iz gradevinarstva, industrije, puteva, saobracaja,
urbanizacije, turisti¢kih objekata, kao i razvoja Sumarstva i poljoprivrede (ToS$i¢, 2016; Simié
i sar., 2023).

Sve aktuelnije globalne pretnje, poput klimatskih promena, predstavljaju znacajne
izazove i opasnosti za autohtone populacije pastrmki i njihova stanista (Hari i sar., 2006;
Kovach i sar., 2016; Muhlfeld i sar., 2018; Dauwalter i sar., 2020). Negativan uticaj na lokalne
pastrmske populacije moze imati i neovlas¢eno i nepravilno gazdovanje vodama koje one
naseljavaju (Baskaya i sar., 2011; Zapletal i sar., 2021).

Na teritoriji Srbije, glavni ugrozavajuéi faktori pastrmskih populacija su introgresija,
prekomeran ribolov 1 naruSavanje staniSta usled izgradnje hidroenergetskih objekata. Ovi
objekti su doveli do promena u vodnom rezimu, tipu i kvalitetu stanista. Takode, jedan od
naj¢es$¢ih uzroka hibridizacije i unoSenja alohtonih gena u autohtone populacije je
translokacija riba i alteracija stanista (Allendorf i sar., 2001; Tosi¢, 2016).
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Ribolov moze imati negativan uticaj na abundancu i geneticki diverzitet populacija.
Preterano ribolovno optereéenje, ukljucujudi i ilegalni ribolov, glavni je uzrok velikog pritiska
na riblje populacije (Mari¢, 2005).

Efektivna konzervacija potocne pastrmke mora se zasnivati na genetickim razlikama
izmedu populacija. Stoga, karakterizacija genofondova je od velike vaznosti jer pruza
moguénost propisivanja odredenih konzervacionih mera populacijama koje jo§ uvek imaju
nejasan i nerazreSen taksonomski status, ali i poseduju posebne adaptivne i geneticke osobine.
Karakterizacija genofondova se postize kroz definisanje konzervacionih jedinica koje
ukljucuju: evoluciono znacajne jedinice (eng. Evolutionarily Significant Units — ESUs),
upravljacke jedinice (eng. Management Units — MUS) i akcione jedinice (eng. Action Units —
AUs) (Wan i sar., 2004; Tosi¢, 2016). Definisanje konzervacionih jedinica omogucava bolje
razumevanje genetickog diverziteta i adaptabilnosti populacija, sto je kljuéno za dugoroc¢no
ocuvanje vrsta.

Na osnovu IUCN Klasifikacije, poto¢na pastrmka je oznac¢ena kao najmanje ugrozeni
takson (eng. Least Concern — LC; Freyhof, 2011). Takode, i na teritoriji Srbije ona nema status
ugrozene vrste (Simonovi¢, 2001). Medutim, prisustvo razli¢itih ugrozavaju¢ih faktora koji
onemogucavaju opstanak lokalnih populacija moze dovesti do smanjenja intraspecijskog i
genetickog diverziteta i na taj na¢in direktno ugroziti opstanak ove vrste.

Dakle, od sustinskog znacaja za efikasno i odrzivo upravljanje populacijama poto¢ne
pastrmke su maksimalno o¢uvanje prirodnih staniSta ove vrste, ouvanje geneti¢ke strukture i
minimalne vijabilne veli¢ine lokalnih populacija (Frankel, 1974; Meffe, 1986; Ryman, 1991,
Laikre i sar., 1999).

Rangiranje populacija na osnovu njihovog bioloskog i evolucionog znacaja i
identifikacija potencijalnih pretnji za njihov dalji opstanak, omogucavaju postavljanje
prioriteta za konzervaciju. Na taj nacin, omogucava se i efikasna alokacija ograni¢enih resursa
I ciljano sprovodenje mera zastite (Muhlfeld i sar., 2019). Modeli, kao sto je ESHIPPO,
koncipiran sa ciljem procene rizika izumiranja i prioriteta konzervacije akvati¢nih organizama
na nacionalnom i lokalnom nivou (Simi¢ i sar., 2007, 2014, 2015, 2016, 2022a), doprinose
dugoro¢noj zastiti i oporavku vrsta.
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2. CILJ ISTRAZIVANJA

Rasvetljavanje filogeografskih obrazaca i evolucione istorije vrste od sustinskog su
znaCaja za razumevanje razlika izmedu populacija, oCuvanje geneticke raznovrsnosti i
definisanje efikasne strategije upravljanja. Kada su u pitanju vrste poput potocne pastrmke,
rasvetljavanje navedenih pitanja je prilicno kompleksno usled velike raznolikosti fenotipova
(koji nekorespondiraju uvek sa genetickim razlikama), neuskladenosti izmedu razli¢itih
filogenetskih istorija izvedenih iz razli¢itih molekularnih markera i nedostataka snazno
podrzanih filogeografskih obrazaca. Osim toga, procesi introgresije medu razli¢itim
filogenetskim linijama, koji su izazvani antropogenim uticajem, povecavaju slozenost ovog,
ionako, veoma slozenog bioloskog problema.

S obzirom na aktuelnost teme, postavljeni su opsti ciljevi doktorske disertacije:

e Utvrdivanje geneticke raznovrsnosti populacija kompleksa potocne pastrmke na
teritoriji Srbije, upotrebom molekularno-genetickih metoda;

e Modifikacija osnovnog modela ESHIPPO (Simi¢ i sar., 2007) prilagodavanjem
parametara modela za primenu unutar kompleksa poto¢ne pastrmke, uz inkorporaciju
geneticke komponente istrazivanih populacija u model;

e Molekularno-geneticka analiza mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica® koji je ukljuen u
program proizvodnje salmonidne riblje mladi za potrebe poribljavanja odgovarajucih
ribolovnih voda Dunavskog sliva;

¢ Predlaganje mera zastite, o¢uvanja i odrzivog koris§¢enja populacija poto¢ne pastrmke u
slivovima Srbije.

Na osnovu iznetog, izvedeni su i specifi¢ni ciljevi istrazivanja:

e Analizom kontrolnog regiona mitohondrijske DNK, uz koris¢enje literaturnih podataka,
istraziti filogenetske obrasce unutar dunavske linije i distribuciju njenih haplogrupa, a
nakon toga integrisati rezultate u Sire filogeografske i kolonizacione obrasce
kompleksa poto¢ne pastrmke;

e Sprovodenje revizije molekularnog datiranja kompleksa poto¢ne pastrmke;

e Utvrdivanje genetickih razlika medu populacijama poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije
analizom mikrosatelitskih lokusa jedarne DNK;

e Utvrdivanje glavnih ugrozavajuc¢ih faktora i procena efekata njihovog delovanja na
populacije poto¢ne pastrmke;

e Procena stepena ugrozenosti 1 odrzivog koriS¢enja populacija potocne pastrmke na
teritoriji Srbije.
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3. MATERIJAL | METODE

3.1. Raspored lokaliteta istrazivanja, metodologija uzorkovanja i broj prikupljenih
uzoraka

Terenska istrazivanja obavljena su u periodu od 2014. do 2018. godine. Jedinke
poto¢ne pastrmke su uzorkovane iz 52 vodotoka Crnomorskog i Egejskog sliva i tri ribnjaka
sa teritorije Srbije (Tabela 1).

Uzorkovanje riba je obavljeno metodom elektroribolova (apparat Aquatech IG 1300;
SRPS EN 14011:2008). Nakon izlova, merena je standardna duzina tela (SL, cm), totalna
duzina tela (TL, cm) i masa tela (W, g) izlovljenih jedinki. Nakon merenja, sterilnim
makazama jedinkama je odstranjen deo analnog peraja (~ 0,5 cm?), koji je konzerviran u 96%
etanolu za potrebe genetickih analiza, a jedinke su vracene u vodu.

Za potrebe filogeografskih i populaciono-genetickih analiza, u uzorak su ukljucene i
Cetiri referentne pastrmske populacije atlantske filogenetske linije, od kojih je po jedna
ribnjacka iz Ceske Republike i Danske, a preostale dve su poreklom iz Aterskog jezera
(Austrija) i reke Trebisnjice (Bosna i Hercegovina). Osim navedenih populacija, uklju¢ena je
i referentna populacija jadranske filogenetske linije iz reke Radike (Makedonija). Ukupan
obim uzorka ¢ine 1102 jedinke prikupljene sa 60 lokaliteta (Tabela 1).

Za potrebe genotipizacije mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica* tokom jula 2019. godine
uzorkovana je 141 jedinka (Tabela 1). Jedinke su anestezirane uljem karanfilica (Eugenol,
Sigma-Aldrich Ltd., MO, SAD) i ¢ipovane (FDX-B transponders, Virbac), a zatim im je,
prema opisanoj metodologiji, uzorkovan deo analnog peraja za buducée geneticke analize.

U analizu geneticke strukture maticnog jata ribnjaka ,,Panjica“ ukljuene su I
referentna dunavska populacija (reka Panjica) i atlantske referentne populacije (ribnjak
,Braduljica“ (jugozapadna Srbija), ribnjak iz Danske, Atersko jezero i reka Trebisnjica,
¢ine¢i ukupan uzorak od 202 jedinke (Tabela 1).

Za potrebe filogeografskih i populaciono-geneti¢kih analiza, kao i genotipizacije
mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“, ukupno je analizirano 1256 jedinki sa 61 lokaliteta (Tabela
1). Geografski raspored lokaliteta na teritoriji Srbije prikazan je na Slici 7.

Procena odrzivog koriS¢enja i prioriteta konzervacije analiziranih populacija poto¢ne
pastrmke Crnomorskog i Egejskog sliva na teritoriji Srbije izvrSena je koncipiranjem
ESHIPPOsalmo modela.
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Tabela 1. Lokaliteti uzorkovanja potoc¢ne pastrmke na teritoriji Srbije. Tabela ukljucuje:
redni broj lokaliteta, naziv lokaliteta, geografske koordinate lokaliteta i broj analiziranih
uzoraka po lokalitetu za odredeni geneti¢ki marker.

Lokalitet Geografske Broj analiziranih uzoraka po lokalitetu
koordinate
Sliv Drine mtDNK LDH mikrosatelitski
gen lokusi
1. Boranjska reka 44°19°23.8” N, 19°09°30.9” E 15 - 15
2. Ljubovida 44°14°11.4” N, 19°28°26.9” E 20 - 20
3. Raca 43°55°15.8” N, 19°31°50.8” E 20 - 20
4. Gracanica 43°18°08.5” N, 19°40°07.7” E 20 - 20
5. Vapa 43°14°15.1” N, 20°05°52.8” E 19 - 20
Sliv Kolubare
6. Povlenska reka 44°10°28.9” N, 19°45°37.1” E 20 - 20
7. Gradac 44°14°59.1” N, 19°53°07.1” E 18 - 20
Sliv Zapadne Morave
8. Petinja 43°51°47.2” N, 19°37°47.9” E 20 - 20
9. Katu$nica 43°38°43.6” N, 19°52°01.8” E 20 - 20
10. Veliki Rzav 43°43°59.5” N, 19°55°52.9” E 20 - 20
11. Panjica 43°38°49.3” N, 20°02°06.5” E 20 - 20
12. Toli$nica 43°39°51.2” N, 20°26°25.1” E 20 - 20
13. Brvenica 43°20°45.4” N, 20°34°03.8” E 18 - 18
14. Magli¢ka reka 43°36°07.0” N, 20°33°02.0” E 5 - 5
15. Bresni¢ka reka 43°34°05.9” N, 20°33°06.5” E 19 - 20
16. Studenica 43°25°28.4” N, 20°22°39.5” E 20 - 20
17. lzubra 43°25°24.7” N, 20°24°23.7” E 20 - 20
18. Brevina 43°25°41.3” N, 20°27°22.7” E 20 - 20
19. Gok¢anica 43°27°09.4” N, 20°40°07.9” E 20 - 20
20. Samokovska reka 43°19°32.3” N, 20°45°42.1” E 20 - 20
21. Brzec¢ka reka 43°18°34.6” N, 20°51°09.0” E 13 - 13
Sliv Juzne Morave
22. Stavska reka 43°15°42.5” N, 20°58°16.7” E 19 - 20
23. Sokobanjska Moravica 43°39°31.0” N, 21°50°45.3” E 20 - 20
24. Toplodolska reka 42°35°53.7” N, 22°22°08.4” E 18 - 19
25. Visodica 43°10°15.6” N, 22°46°48.9” E 20 - 20
26. Dojkinacka reka 43°16°57.4” N, 22°45°55.1” E 20 - 20
27. Vodenicka reka 43°09°51.0” N, 22°55°59.0” E 21 - 21
28. Dursunska reka 42°50°12.0” N, 22°13°39.0” E 20 - 22
29. Bistri¢ka reka 42°57°28.0” N, 22°13°27.0” E 20 - 21
30. Vlasina 42°47°07.0” N, 22°19°19.0” E 24 - 24
31. Polomska reka 42°45°43.4” N, 22°19°33.3” E 5 - 5
32. Vuéja reka 42°43°24.4” N, 22°23°08.8” E 19 - 19
33. Jerma gornji tok 42°46°52.0” N, 22°26°25.0” E 22 - 22
34. Jerma donji tok 42°53°48.0” N, 22°39°27.0” E 11 - 11
35. Jela$nicka reka 42°37°57.0” N, 22°07°05.0” E 17 - 17
36. Garvanica 42°44°47.0” N, 22°11°34.0” E 19 - 22
37. Masuricka reka 42°38°51.0” N, 22°10°50.0” E 19 - 21
38. Vrla 42°39°07.0” N, 22°17°44.0” E 19 - 19
39. Saovice 42°41°07.3” N, 22°19°03.3” E 20 - 20
Sliv Velike Morave
40. Resava 44°06°02.0” N, 21°26°14.0” E 20 - 20
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Tabela 1. Nastavak.

Lokalitet Geografske koordinate Broj analiziranih uzoraka po
lokalitetu
mMtDNK LDH mikrosatelitski

Direktne pritoke Dunava gen lokusi
41. Mlava 44°15°39.3” N, 21°32°58.3” E 20 - 20
42. Krupaja 44°11°02.6” N, 21°36°17.5” E 20 - 20
43. Kozica 44°36°04.0” N, 21°58°06.0” E 20 - 20
44, Vratna 44°22°42.0” N, 22°20°52.5” E 20 - 20
Sliv Timoka
45. Zlotska reka 44°01°40.6” N, 21°57°37.7” E 20 - 20
46. Mirovstica 43°50°02.6” N, 21°53°05.1” E 14 - 20
47. Janjska reka 43°25°31.8” N, 22°31°07.2” E 17 - 20
Sliv Vardara
48. Tripu$nica 42°24°49.0” N, 22°13°20.4” E 20 - 20
Sliv Strume
49. Lisinska reka 42°34°37.0” N, 22°20°49.0” E 22 - 22
50. Ljubatska reka 42°29°40.0” N, 22°20°59.0” E 19 - 20
51. Dragovistica 42°27°21.0” N, 22°29°51.0” E 21 - 21
52. Brankovacka reka 42°23°53.0” N, 22°27°28.0” E 22 - 22
Ribnjacke populacije

__ . onmn A 49 oM Arn s 20 - 20
53. ribnjak Panjica 43°39°34.1” N, 20°04°21.1” E 141 141 141
54. ribnjak Sokobanjska Moravica 43°37°54.0” N, 21°59°26.0” E 19 - 20
55. ribnjak Jerma 42°56°33.0” N, 22°36°51.0” E 9 - 9
Referentne populacije
56. ribnjak Braduljica omms . 0mns .
(atlantska referentna populacija) 43729°11.77N, 20°23'42.9" E 13 i 13
57. ribnjak Ceska Republika 50°36°22.0” N, 15°09°49.0” E 5 i 5
(atlantska referentna populacija)
58. ribnjak Danska 0nos . on s .
(atlantska referentna populacija) 55738°52.0” N, 09°15°59.0” E 10 i 10
59. Atersko jezero 47°52°40.0” N, 13°32°39.0” E 8 ; 8
(Traun — Crnomorski sliv)
(atlantska referentna populacija)
60. Trebisnjica 42°42°47.2” N, 18°21°51.5” E 20 ; 20
(Neretva — Jadranski sliv)
(atlantska referentna populacija)
61. Radika (Drim — Jadranski sliv) 41°33°01.5” N, 20°36°43.8” E 171 } 11
(jadranska referentna populacija)
Ukupno 1231 141 1256
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Nadmorska visina
m

1000
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1200

100

@  glavni gradovi
—  drzavne granice
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RECNI SLIVOVI

. Drina

Kolubara

Zapadna Morava
@ JuznaMorava
. Velika Morava
. Dunav
@ Timok
@ oasjski sliv

@ ribnjaci

Slika 7. Prostorni raspored analiziranih lokaliteta na teritoriji Srbije (naziv i redni broj
lokaliteta iz Tabele 1 odgovara broju i polozaju lokaliteta na karti).
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3.2. Molekularno-geneti¢ke metode
3.2.1. Ekstrakcija genomske DNK

Genomska DNK iz uzoraka peraja izolovana je pomocéu komercijalno dostupnih
kitova za izolaciju, Tissue Genomic DNA Mini Kit (Geneaid Biotech, Tajvan) i DNeasy
Blood & Tissue Kit (Qiagen, Nemacka) prema uputstvima proizvodaca.

3.2.2. Kontrolni region mitohondrijske DNK

3.2.2.1. Amplifikacija, provera uspes$nosti amplifikacije i sekvenciranje kontrolnog
regiona mitohondrijske DNK

Lantanom reakcijom polimeraze umnozen je kompletan kontrolni region
mitohondrijske DNK duzine ~ 1200 bp. Pocetni oligonukleotidi (prajmeri) koji su koris¢eni
za umnozavanje KR mtDNK su: LRBT-25 (5-AGAGCGCCGGTCTTGTAATC-3") i LRBT-
1195 (5-GCTAGCGGGACTTTCTAGGGTC-3') (Uiblein i sar., 2001).

Smesa za PCR reakciju pripremljena je u ukupnoj zapremini od 25 pl i sadrzala je: 1
ul 10 pmol/ul od svakog prajmera, 12,5 pl 2X PPP Master Mix-a (koji je sadrzao: 150
mMTris-HCI pH 8,8 (25 °C), 40 mM (NH4)2S04, 0,02% Tween 20, 5 mM MgClz, po 400
MM dATP, dCTP, dGTP i dTTP, 100 U/ml Taq DNA polimeraze, boju, stabilizatore i aditive;
Top-Bio S.R.0., Ceska Republika), 9,5 ul PCR H20 i 1 pul genomske DNK.

Amplifikacija je vrSena na aparatu GenePro (Bioer Technology, Kina). Program pod
kojim je obavljena amplifikacija KR mtDNK se sastojao od inicijalne denaturacije (94 °C, 3
min) koja je pracena sa 35 ciklusa denaturacije lanaca (94 °C, 45 s), hibridizacije prajmera
(54 °C, 45 s) i elongacije (72 °C, 2 min), nakon kojih je sledila zavrsna ekstenzija (72 °C, 10
min).

Nakon zavrSene PCR reakcije, izvrSena je provera kvaliteta i duzine PCR produkata.
Svi PCR produkti su razdvojeni na horizontalnom 1,5% agaroznom gelu u 1x TAE puferu
(eng. TAE buffer). Gel je obojen etidijum-bromidom (1 pg/mL) da bi se omogucila
vizuelizacija dobijenih PCR produkata. Na gel su uz produkte amplifikacije nanoseni
negativna kontrola (PCR smesa bez genomske DNK) i duzinski DNK standard (GeneRuler™
100 kb DNA Ladder, Thermo Fisher Scientific, SAD) koji je dizajniran za dimenzioniranje i
pribliznu kvantifikaciju DNK na agaroznom gelu. Razdvajanje je trajalo 30 minuta pri
naponu od 110 V. Nakon elektroforeze usledila je vizuelizacija PCR produkata pomocu
MiniBIS UV transluminatora (DNR Bio-Imaging Systems, Izrael).

Precis¢avanje PCR produkata i bidirekciono sekvenciranje usluzno su obavljeni u
kompaniji Macrogen Service Centre (Amsterdam, Holandija), upotrebom uredaja Applied
Biosystems™ 3730x| DNA Analyzer (Thermo Fisher Scientific, SAD). Za sekvenciranje su
koriSceni isti prajmeri kao i pri amplifikaciji KR mtDNK (LRBT-25 i LRBT-1195).
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3.2.2.2. Programska analiza kontrolnog regiona mitohondrijske DNK

Sekvence KR mtDNK su pregledane pomoc¢u programa Chromas Lite v.2.6.5
(Technelysium Pty Ltd, Australija; http://technelysium.com.au/wp/chromas/) i poravnate u
programu ALVIEW v.1.27 (Larsson, 2014). Alatka BLAST (eng. Basic Local Alignment
Search Tool; Altschul i sar., 1990) je koriS¢ena za poredenje dobijenih sekvenci sa dostupnim
sekvencama iz Banke Gena (Sayers i sar., 2022; http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/), u
okviru baze NCBI (eng. National Center for Biotechnology Information).

Pored sekvenci uzoraka iz ove disertacije, u filogeografske analize je ukljucena i 281
sekvenca DA, AD, ME, MA, AT, DU, Tl i Dades linije, koje su preuzete iz Banke Gena. Kao
,outgroup® u analizu su uklju¢ene sekvence vrsta S. obtusirostris, S. ohridanus i S. salar
(Tabela 1 u Prilogu). Duzina sekvenci je iznosila 985 bp u svim analizama osim u metodama
koje su zasnovane na najvecoj verodostojnosti (eng. Maximum Likelihood — ML),
Bajesovom zakljuc¢ivanju/statistici (eng. Bayesian inference — BIl) i odredivanju vremena
divergencije. Za potrebe navedenih metoda, sekvence su modifikovane isecanjem ,,poli T*
bloka u duzini od 13 bp, a duzina preostalih sekvenci je bila od 1005 do 497 bp.

U cilju sagledavanja geneoloskih odnosa izmedu haplotipova, konstruisana je mreza u
programu PopART v.1.7 (Leigh i Bryant, 2015), primenom Median-Joining algoritma (MJ;
Bandelt i sar., 1999). Pre izrade mrezZe, pojedinacne insercije/delecije (indeli) su kodirane kao
karakteri koris¢enjem metode jednostavnog indel kodiranja (eng. Simple Indel Coding — SIC;
Simmons i Ochoterena, 2000), koja je implementirana u program SeqState v.1.4.1 (Muller,
2005). Za sagledavanje odnosa unutar DA filogenetske linije konstruisana je dodatna MJ
mreza haplotipova, takode u POpART v.1.7 programu. Na mrezi DA filogenetske linije,
prikazane su frekvence haplotipova detektovanih u ovoj studiji, kao i iz publikovanih izvora
(Bernatchez i sar., 1992; Weiss i sar., 2001; Duftner i sar., 2003; Mari¢ i sar., 2006b, 2016;
Meraner i sar., 2007; Griffiths i sar., 2009; Osinov, 2009; Baric i sar., 2010; Vera i sar., 2011;
Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012; Kohout i sar., 2012, 2013; Ozen, 2013; Schenekar i sar.,
2014; Tosic¢ i sar., 2014, 2016; Simonovic¢ i sar., 2017; Levin i sar., 2018; Kanjuh i sar., 2020,
2021; Tabele 2 i 3 u Prilogu). Filogeografska distribucija DA haplotipova je prikazana na
posebnoj mapi.

Za konstrukciju filogenetskih stabala, najbolji model nukleotidne supstitucije
procenjen je prema Bajesovom kriterijumu (eng. Bayesian Information Criterion — BIC) u
programu jModeltest v.2.1.10 (Darriba i sar., 2012). Za najbolji model supstitucije izabran je
Hasegawa-Kishino-Yano (HKY), uz predlozenu proporciju evoluciono invarijabilnih mesta
(1) i gama distribuciju (G) (Hasegawa i sar., 1985; Yang, 1994; Steel i sar., 2000).

Stablo najvece verodostojnosti (ML) konstruisano je u programu RAXML v.8.2.12
(Stamatakis, 2014) primenom GTRGAMMAX modela. Statisticka podrska grupisanja
sekvenci na stablu dobijena je pomoc¢u 1000 bootstrap ponavljanja (BS; Felsenstein, 1985)
koris¢enjem GTRCATX modela (Stamatakis, 2006). Takode, konstruisano je i dodatno ML
stablo od podskupa haplotipova svake filogenetske linije, radi uzimanja u obzir zasi¢enja
filogenetskog signala pri upotrebi bootstrap tehnike za procenu statisticke podrske medu
slicnim sekvencama.

Alternativne topologije ML stablu su istrazivane po metodi ,,split decomposition*
(Bandelt i Dress, 1992) u programu SplitsTree v.5 (Huson i Bryant, 2006) koris¢enjem
,.NeighborNet distance transformation® (Bryant i Moulton, 2004) i ,equal angle splits
transformation® (Dress i Huson, 2004), uz podrsku od 1000 BS ponavljanja.
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MrBayes v.3.2.6 program (Ronquist i sar., 2012) je Kkoris¢en u cilju istrazivanja
filogenetskih odnosa zasnovanih na Bajesovoj statistici (Bl; Rannala i Yang, 1996). Tokom
analize, istovremeno su vrSena dva nezavisna ciklusa od cetiri Markovljeva lanca (eng.
Markov chains; Mau i Newton, 1997) za 30 miliona generacija sa uzorkovanjem na svakih
3000 generacija. Nakon provera efektivne veli¢ine uzorka (eng. Effective Sample Size — ESS;
ESS >> 500) i konvergencije u programu Tracer v.1.7.1 (Rambaut i sar., 2018) odbaceno je
prvih 25% uzoraka (opcija ,,burn-in*), a zatim je konstruisano ,,majority rule consensus®
stablo sa aposteriornim verovatno¢ama (eng. Posterior Probability — PP).

Konac¢no, dobijena ML i BI stabla su vizuelizovana u programu Figtree v.1.4.3
(Rambaut, 2017).

Vrednosti haplotipskog diverziteta (H) i nukleotidnog diverziteta (m) (Nei, 1987)
sekvenci kontrolnog regiona mtDNK izra¢unati su u programu DnaSP v.6 (Rozas i sar.,
2017).

Za odredivanje vremena divergencije koris¢en je programski paket BEAST 2 v.2.6.7
(Bouckaert i sar., 2014), koji je pokrenut na CIPRES Science Gateway v.3.3 internet
platformi (Miller i sar., 2010) i lokalnom ra¢unarskom serveru.

Najvazniji aspekt u odredivanju vremena divergencije je kalibracija molekulskog sata.
U ovoj disertaciji, hronogram je kalibrisan pomoc¢u tri vremenske odrednice koje se odnose
na dostupne fosilne i geoloske podatke. Za navedenu kalibraciju dodatno je definisan stepen
odstupanja koris¢enjem log-normalne raspodele podataka. Za procenu starosti roda Salmo
kao vremenska odrednica koris¢ena je vrsta S. immigratus, pronadena u Hrvatskoj, a koja
datira iz perioda donjeg sarmata (srednji miocen) (Gorjanovi¢-Kramberger, 1891,
Andelkovi¢, 1989). Navedena izumrla vrsta predstavlja stem liniju, odnosno najstariji poznati
fosil roda Salmo, te je 10 miliona godina posluzilo kao ,,conservative minimum boundary* za
procenu najmladeg zajednickog pretka roda Salmo (Tabela 2). Kao tacka kalibracije za
procenu vremena divergencije kompleksa S. trutta, ukljucena je vrsta S. derzhavini, najstariji
poznati fosil potocne pastrmke. Fosilni ostaci S. derzhavini pronadeni su u Jermeniji i datirani
za period gornjeg pliocena (Vladimirov, 1946; Rukhkyan, 1989), stoga je 1,8 miliona godina
koris¢eno kao minimalno vremensko ograni¢enje (eng. minimum time constrain) za datiranje
najmladeg zajednickog pretka kompleksa potoéne pastrmke. Pored fosilnih podataka, u
analizu su uklju¢ene I najsavremenije procene o geoloSskom poreklu Ohridskog jezera. U radu
Wagner i sar. (2019) starost jezera je procenjena na 1,36 miliona godina, te je ova vremenska
odrednica koris¢ena kao minimalna granica za procenu najmladeg zajednickog pretka S.
ohridanus. Takode, kao informacije za kalibraciju hronograma, koris¢eni su i podaci ML/BI
pristupa na osnovu kojih su grupe sa visokim vrednostima PP verovatnoéa (> 90%) i BS
ponavljanja (> 50) tretirane kao a priori monofileti¢ke.

Kako je kalibracija procena vremena divergencije vrsena na interspecijskom nivou,
primenjeni su ,,Birth-Death” model gustine stabla (Gernhard, 2008) i nekorelisani log-
normalni relaksiran model molekulskog sata (Drummond i sar., 2006). Proracuni su vrSeni
koriséenjem BEAGLE library (Ayres i sar., 2012) u tri nezavisna ponavljanja za 100 miliona
generacija sa uzorkovanjem svakih 10.000 generacija. Konvergencija lanaca i ESS su
provereni u programu Tracer v.1.7.1 (videti tekst iznad), zatim je odbaceno prvih 10%
uzoraka i dobijena stabla su kombinovana u programu LogCombiner. Kona¢no, program
TreeAnnotator je koriS¢en za izraCunavanje ,,maximum clade credibility tree“, ,,common
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ancestor heights®, aposteriornih verovatnoca i 95% HPD intervala pouzdanosti (eng. Highest
Posterior Density — HPD).

Da bi se procenio efekat svake tacke kalibracije (tri vremenske odrednice) na procenu
vremena divergencije uzorka, kalibracija hronograma je vrsena i sa dve tacke. Odnosno,
uradena su tri alternativna hronograma koris¢enjem slede¢ih kombinacija vremenskih
odrednica: ,,S. immigratus + S. derzhavini*, ,,S. immigratus + S. ohridanus® i ,,S. derzhavini
+ S. ohridanus®, primenom istih podesavanja kao pri kalibraciji u tri tacke.

Tabela 2. Fosilne i geoloske kalibracije primenjene za odredivanje vremena divergencije.
Prikazane su taksonomske grupe za koje su unapred zadati tzv. prior-i za procenu najmladeg
zajednickog pretka (NZP). Dodatne informacije o kalibraciji hronograma i literaturni izvori
su takode ukljuceni. Sve vrednosti su prikazane u milionima godina — mgod. SD — standardna
devijacija; 5% i 95% — HPD intervali pouzdanosti.

Takson sa zadatim Offset Log Log Medijana 5%  95% lzvori i dodatne informacije
prior-ima za varijabla (SD)

odredivanje NZP

Salmo 10,0 5,0 1,0 13,0 10,6 25,70 Salmo immigratus iz sarmata

(srednji miocen) kao stem
fosil Salmo (Gorjanovi¢-
Kramberger, 1891,
Andelkovi¢, 1989)

Salmo trutta 1,8 1,0 1,0 2,41 1,92 4,94 Salmo derzhavini iz ranog

kompleks pliocena (Vladimirov, 1946;
Rukhkyan, 1989)

Salmo ohridanus 1,3 0,6 1,5 1,49 1,32 3,60 Formiranje Ohridskog jezera,

datirano na pre 1,36 mgod
(Wagner i sar., 2019)

3.2.3. LDH gen
3.2.3.1. Amplifikacija, provera uspesnosti amplifikacije i restrikciona analiza LDH gena

Analiza polimorfizama LDH gena uklju¢ivala je PCR amplifikaciju i restrikcionu
analizu (eng. Restriction Fragment Length Polymorphism — RFLP) BseLl enzimom. LDH gen
kao geneticki marker je koris¢en u cilju razlikovanja alela LDHC1*100 (genotip
LDHC1*100/100), koji karakterise autohtonu poto¢nu pastrmku Dunavskog sliva i alela
LDHC1*90 (genotip LDHC1*90/90) karakteristicnog za introdukovane atlantske (AT)
jedinke severno evropskog i zapadno evropskog porekla (McMeel i sar., 2001).

LDH gen u duzini od 428 bp umnozen je PCR reakcijom, koris¢enjem prajmera
Ldhxon3F  (5-GGCAGCCTCTTCCTCAAAACGCCCAA-3) [ LdhxondR  (5'-
CAACCTGCTCTCTCCCTCCTGCTGACGAA-3) (McMeel i sar., 2001). Smesa za PCR
reakciju, ukupne zapremine od 13 pl, sadrzala je: 0,5 pl 10 pmol/ul svakog prajmera, 6 pl 2X
PPP Master Mix-a (Top-Bio S.R.O., Ceska Republika), 5 ul PCR H20 i 1 ul genomske DNK.
PCR reakcija se odvijala u aparatu GenePro (Bioer Technology, Kina) i zapoceta je
inicijalnom denaturacijom (95 °C, 3 min) koja je pracena sa 30 ciklusa denaturacije lanaca
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(94 °C, 45 s), hibridizacije prajmera (62 °C, 45 s) i elongacije (72 °C, 2 min), nakon kojih je
sledila zavrsna ekstenzija (72 °C, 10 min).

Uspesnost amplifikacije DNK fragmenata proverena je na horizontalnom 1,5%
agaroznom gelu u 1x TAE puferu. Elektroforeza je vrsena po protokolu prikazanom u
Poglavlju 3.2.2.1. Nakon elektroforeze, pomo¢u MiniBIS UV transluminatora (DNR Bio-
Imaging Systems, Izrael) vr$ena je vizuelizacija dobijenih DNK fragmenata.

Polimorfizmi umnozenih DNK fragmenata detektovani su postavljanjem restrikcione
digestije ukupnog volumena od 20 pl, koja je sadrzala: 0,5 pul restrikcionog enzima BseLl, 2
ul Tango pufera za digestiju, 12,5 ul PCR H20 i 5 ul produkta PCR reakcije. Napravljena
reakcija je inkubirana 3 ¢ na temperaturi od 55 °C.

Po zavrsenoj inkubaciji, na 1,5% agarozni gel, u 1x TAE puferu, naneti su produkti
restrikcione reakcije (uzorci) i duzinski DNK standard (100 bp). Nakon elektroforeze koja je
trajala 60 min na 110 V, rezultati restrikcije provereni su na MiniBIS UV transluminatoru
(DNR Bio-Imaging Systems, Izrael).

U programu GDA (Lewis i Zaykin, 2001), izracunat je diverzitet LDH gena, koji je
ukljucivao vrednosti prosec¢nog broja alela po lokusu (eng. number of alleles per locus — A),
utvrdene heterozigotnosti (eng. observed heterozygosity — Ho) i o¢ekivane heterozigotnosti
(eng. expected heterozygosity — He). U istom programu, na osnovu koeficijenta inbridinga
(eng. inbreeding coefficient — Fis) procenjeno je odstupanje od Hardi-Vajnbergove ravnoteze
(eng. Hardy-Weinberg equilibrium — HWE).

3.2.4. Mikrosatelitska DNK
3.2.4.1. Amplifikacija i fragment analiza mikrosatelitskih lokusa

Populaciono-geneticka analiza uzoraka vrSena je na osnovu polimorfizama 12
mikrosatelitskih lokusa: SsoSL438 (Slettan, 1995), Str60INRA, Str73INRA (Estoup i sar.,
1993), Ssa85 (O’Reilly i sar., 1996), SsoSL417 (Slettan i sar., 1995), SSsp2216, SSsp2213,
(Paterson i sar., 2004), Ssa410Uos, Ssa408Uos (Cairney i sar., 2000), SsaD190, SsaD71
(King i sar., 2005) i OMM1064 (Rexroad i sar., 2002). Amplifikacija mikrosatelitskih lokusa
izvrSena je prema protokolu Lerceteau-Kaohler i Weiss (2006) iz koga su preuzete i o¢ekivane
duzine PCR produkata. Publikacije iz kojih su preuzete sekvence prajmera za umnozavanje
mikrosatelitskih lokusa prikazane su u Tabeli 3.

Svaki ushodni prajmer obelezen je odgovaraju¢om fluorescentnom znackom koja
omogucava detekciju fragmenta, ¢ija se duzina ocitava u odnosu na duzinski DNK standard.
Amplifikacija fragmenata 12 lokusa uradena je u dve multipleks reakcije. U svakoj
multipleks reakciji kombinovani su lokusi koji se na elektroferogramu mogu razlikovati ili po
duzini ili po fluorescentnoj znacki koju nose (Tabela 3).

Smesa za PCR reakciju napravljena je u volumenu od 10 pl i sadrzala je: 5,5 ul vode
(Sigma), 1,1 pul 10 x PCR pufera, 0,25 pl 2 mM smese dNTP-a, 0,65 pl 25 mM MgCly, 1,5 ul
10 pmol/pl smese prajmera odredenog multipleksa, 0,05 pl Tag DNA — polimeraze 5 U/ul i 1
ul genomske DNK. Program pod kojim se odvijala amplifikacija zapocinje inicijalnom
denaturacijom u trajanju od 3 min na 94 °C za kojom sledi 35 ciklusa: denaturacije (94 °C, 45
s), vezivanja prajmera (57 °C, 1 min i 30 s) i elongacije (65 °C, 1 min). Nakon 35 ciklusa
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sledi finalna elongacija od 30 min na 60 °C. Uslovi amplifikacije za obe multipleks reakcije
bili su identi¢ni, a razlika je postojala samo u finalnim koncentracijama prajmera koje su
prikazane u Tabeli 3. Duzina dobijenih produkata ocitavana je fragment analizom.

Produkti amplifikacije mikrosatelitskih lokusa analizirani su Koris¢enjem kapilarne
elektroforeze koja razdvaja DNK fragmente na osnovu njihove duzine sa rezolucijom od 1
bp. Pre sprovodenja kapilarne elektroforeze, uzorci su ispipetirani na plo¢u sa 96 polja
(MicroAmpTM Optical 96-Well Reaction Plate, Applied Biosystems, SAD). Svaki uzorak je
sadrzao: 9,1 ul Hi-Di formamida (Applied Biosystems, SAD), 0,4 ul duzinskog DNK
standarda (Gene Scan 500 Rox Standard, Applied Biosystems, SAD) i 2,5 ul PCR produkta.
Ploca je inkubirana 5 min na 95 °C i potom stavljana na led u trajanju od tri minuta. Nakon
toga, ploca je centrifugirana oko 10 s na 700 rcf i preneta u automatski sekvenator na
utvrdivanje duzinskog polimorfizma amplifikovanih lokusa. Kapilarna elektroforeza,
izvedena je na sekvenatoru ABI-3130xI Genetic Analyzer (Applied Biosystems, SAD).

Dobijeni rezultati su analizirani u softveru GeneMapper® ID v.4.0 (Applied
Biosystems, SAD).
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Tabela 3. Analizirani mikrosatelitski lokusi, njihova struktura, fluorescentni obeleziva¢i (NED, HEX ili FAM) prajmera koris¢enih za
amplifikaciju mikrosatelitskih lokusa, koncentracija prajmera i ocekivana duzina PCR produkta (Lerceteau-Kohler i Weiss, 2006).

Lokus Ponavljajuéi motiv Boja Sekvence prajmera Referenca Koncentracija Ocekivana
prajmera (pM) duZina
produkta (bp)
Prva multipleks reakcija
Ss0SL438 (CA)X NED 5-GACAACACACAACCAAGGCAC-3' Slettan, 1995 0,2 89-109
5-TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT-3'
Str60INRA  (GT)x HEX 5-TGCAGGCAGACGGATCAGGC-3' Estoup i sar., 1993 0,15 93-103
5'-AATCCTCTACGTAAGGGATTTGC-3'
Ssa85 (CAX(CG)2(CA)2 FAM 5-AGGTGGGTCCTCCAAGCTAC-3' O’Reilly i sar., 1996 0,1 101-113
5'-ACCCGCTCCTCACTTAATC-3'
Str73INRA  (GT)3(CTATTT)(GT)x FAM 5-CCTGGAGATCCTCCAGCAGGA-3' Estoup i sar., 1993 0,2 138/142/144
5-CTATTCTGCTTGTAACTAGACCTA-3
SsoSL417 (GT)x HEX 5-GACAACACACAACCAAGGCAC-3' Slettan i sar., 1995 0,4 169-195
5-TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT-3'
SSsp2216 (TAAC)x NED 5-GGCCCAGACAGATAAACAAACACGC-3' Paterson i sar., 2004 0,05 133-215
5'-GCCAACAGCAGCATCTACACCCAG-3'
Ssa410Uos  (CAGA)x FAM 5-GGAAAATAATCAATGCTGCTGGTT-3' Cairney i sar., 2000 1 172-310
5'- CTACAATCTGGACTATCTTCTTCA-3'
Ssa408Uos  (GACA)x HEX 5-ACATGTGTTCCCTGCTGTAT-3' Cairney i sar., 2000 0,75 205-305
5-GATTTTTGGAGCAGTTGTCA-3'
Druga multipleks reakcija
SsaD190 (GATG)x FAM 5-GGCATTGGAGGTAAGGACAC-3' King i sar., 2005 0,0375 115-157
5'-CCAGACCACTGAACTTCTCATC-3'
SSsp2213 (GGTTATGATTA(GTTA)x  HEX 5-ATGTGGAGGTCAACTAACCAGCGTG-3' Paterson i sar., 2004 0,875 159-229
5'-CATCAATCACAGAGTGAGGCACTCG-3'
OMM1064  (ACAG)X(ACAG)2 NED 5-AGAATGCTACTGGTGGCTGTATTGTGA-3' Rexroad i sar., 2002 0,375 163-286
(ACAAAC)(ACAG)X 5-TCTGAAAGACAGGTGGATGGTTCC-3'
SsaD71 (TATC)x FAM 5-AACGTGAAACATAAATCGATGG-3' King i sar., 2005 0,0875 183-239

5-TTAAGAATGGGTTGCCTATGAG-3'
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3.2.4.2. Programske analize mikrosatelitske DNK

Mikrosatelitski lokusi su najpre analizirani u programima Microchecker v.2.2.3 (Van
Oosterhout i sar., 2004) i MicroDrop v.1.01 (Wang i sar., 2012) kako bi se ustanovilo
potencijalno prisustvo nultih alela, nasumi¢nog izostanka alela (eng. allelic dropouts) ili
greSaka pri unosu podataka u bazu. Za utvrdivanje srodnic¢kih odnosa jedinki kori$¢en je
program COLONY v.2.0.6.5 (Jones i Wang, 2010). Odabrani algoritam je kombinovani
rezultat verovatnoca ,,Pair-Likelihood-Score“ — PLS/,,Full-Likelihood* — FL (= FPLS) u cilju
odredivanja jedinki koje su u punorodnom srodstvu (eng. full-sibilings).

Vrednosti oc¢ekivane (He) i utvrdene (Ho) heterozigotnosti kao i prosecnog broja alela
po lokusu (A) izracunate su u programu GENETIX v.4.04 (Belkhir i sar., 1996-2004), dok je
bogatstvo alela (eng. allelic richness — Ar) izra¢unato u programu ADZE (Szpiech i sar.,
2008). Za izracunavanje parnih Fst indeksa geneticke diferencijacije (eng. differentiation
among subpopulations relative to the total population — Fst) na osnovu 1000 permutacija i
odstupanja od Hardi-Vajnbergove ravnoteze (HWE), koris¢en je program FSTAT v.2.9.3.2
(Goudet, 2002). Geneticki odnosi izmedu populacija procenjeni su preko proporcije
zajednickih alela, odnosno Das distanci (Bowcock i sar., 1994) u programu POPULATIONS
(Langella, 2015). Tri populacije sa malim brojem jedinki (< 8 jedinki) su iskljucene iz
navedenih analiza.

Procena populacione strukture izvrSena je na osnovu hijerarhijske STRUCTURE
analize (Pritchard i sar., 2000). U programu STRUCTURE v.2.3.4 na osnovu Bajesove
metode, procenjen je najverovatniji broj genetickih grupa (K) u analiziranom uzorku.
Inicijalna analiza je obuhvatala 60 populacija (52 iz prirode, tri ribnjacke i pet referentnih
populacija iz: Ceske Republike, Danske, Aterskog jezera, Trebinjice i Radike) &ime su
dobijene informacije o ukupnoj geneti¢koj diferencijaciji. Medutim, kako na osnovu jedne
analize nije bilo mogué¢e utvrditi poreklo introgresije alohtonih alela i admiksije u
analiziranim populacijama, uradene jos tri dodatne STRUCTURE analize. Dalje analize su
sprovedene i u cilju prevazilazenja potencijalnih nedostataka metode AK (Evanno i sar., 2005)
na osnovu koje se vrednost K = 2 Cesto identifikuje kao najvisi nivo hijerarhijske strukture,
cak i kada je prisutno vise subpopulacija (Janes i sar., 2017). Za tri dodatne analize,
populacije rasporedene u dunavsku grupu (iz prvog koraka analize celokupnog uzorka) su
posebno analizirane sa: (1) dve populacije sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz
Jadranskog sliva, (2) sedam populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz
Egejskog sliva i (3) 12 populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Atlantskog
sliva, respektivno. U svim analizama, simulacije MCMC ponavljanja (eng. Markov chain
Monte Carlo — MCMC) su sprovedene sa ciljem raspodele analiziranih jedinki u K grupe. U
zavisnosti od konvergencije, koris¢eno je od 20.000 do 200.000 ponavljanja (eng. burn-in
iterations) i od 100.000 do 1.000.000 MCMC. Nezavisne analize ponovljene su sedam puta za
svaku vrednost K. Dalje, sprovedeno je hijerarhijsko postupno iskljucivanje
najdiferenciranijih grupa, omogucavajuci preciznije grupisanje preostalih jedinki, a bez
eliminisanja jedinki u admiksiji. Svaka isklju¢ena grupa je dalje analizirana kako bi se uocile
eventualne skrivene podgrupe, odabirom K vrednosti prema svakoj specifi¢noj postavci. Za
procenu najverovatnijeg K, koris¢ena je metoda AK (Evanno i sar., 2005) u kojoj najvisa
dobijena vrednost AK predstavlja najverovatniji broj grupa.

Posebna STRUCTURE analiza je izvrSena i za procenu geneticke strukture jedinki
planiranih za formiranje autohtonog mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“. Broj geneti¢kih grupa
je istrazen od K = 1 do K = 7. Nezavisne simulacije su ponovljene sedam puta za svaku
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vrednost K, postavljanjem 1.000.000 MCMC ponavljanja nakon odbacivanja prvih 250.000
ponavljanja. Metoda AK je primenjena za procenu najverovatnijeg K.

3.3. Procena odrzivosti istraZivanih populacija poto¢ne pastrmke koncipiranjem modela
ESHIPPOsalmo

Model ESHIPPO je koncipiran sa ciljem procene rizika izumiranja i prioriteta
konzervacije akvati¢nih organizama na nacionalnom i lokalnom nivou (Simi¢ i sar., 2007).
Model se zasniva na kvantitativnom merenju dva elementa, od kojih se prvi odnosi na
Ekolosku Specijalizaciju taksona (ES) u odnosu na staniste, ishranu, reproduktivnu strategiju,
zivotni ciklus, veli¢inu tela i nivo endemizma istrazivanog taksona (Fisher i Owens, 2004).
Drugi element se odnosi na uticaj ugrozavajucih faktora na diverzitet, koji su definisani
akronimom ,,HIPPO, Kkoji je izveden od pocenih slova sledec¢ih re¢i: H — Habitat alteration
(izmene/promene stanista), | — Invasive species (invazivne, alohtone vrste), P — Pollution
(zagadenje), P — Population growth (rast humane populacije), O — Over-exploitation
(prekomerena eksploatacija) (Brennan i Withgott, 2005). Navedeni parametri elemenata
modela ocenjuju se trostepenom bodovnom skalom (1, 3 i 5 poena). Od visine zbira vrednosti
parametara ES i HIPPO zavisi i stepen ugroZenosti, nivo rizika od izumiranja i prioritet
konzervacije istrazivanog taksona.

Nakon prve verzije ESHIPPO modela, usledile su njegove modifikacije u cilju
procene ugrozenosti populacija dekapodnih rakova, komercijalno znacajnih ribljih vrsta, ali i
ekoloske odrzivosti re¢nih slivova (Simi¢ i sar., 2014, 2015, 2016, 2022a).

U ovoj disertaciji, procena odrzivog Koris¢enja i prioriteta konzervacije populacija
potoc¢ne pastrmke na teritoriji Srbije izvrSena je koncipiranjem ESHIPPOsalmo modela,
modifikacijom ESHIPPO-fishing modela (Simi¢ i sar., 2014) Koji je prvenstveno dizajniran
za procenu odrzivosti populacija komercijalno znac¢ajnih vrsta riba.

Najznacajnija karakteristika ESHIPPO-fishing modela, u odnosu na prvu verziju
modela, je prisustvo dodatnog eclementa, Indeksa lokalne odrzivosti ribljih populacija
(ILSFP). Za procenu ILSFP koris¢eni su prostorni i vremenski indikatori stanja populacija
koji su obuhvatali slede¢e: dominantnost i frekventnost vrste u uzorku, vrednosti biomase
jedinki, procenat reproduktivno aktivnih Zenki, procenat mesta za mrest na staniStu, broj
uzrasnih Klasa, prosecnu duzinu riba i procenat populacije u okviru zasticenog podrucja.

U modelu ESHIPPOsalmo u odnosu na ESHIPPO-fishing, zadrzan je element ES, dok
je sa druge strane, ukljuéen novi element koji se odnosi na Geneticku Strukturu (GS)
populacija. Takode, izvrsena je modifikacija elementa ILSFP. U cilju adekvatne procene
stanja populacija poto¢ne pastrmke, ILSFP se procenjuje na osnovu: gustine populacije (broj
jedinki po povrsini od 1 m?), ostvarene produkcije (odnos vrednosti realne i potencijalne
produkcije, prema metodi Chapman, 1971), broja uzrasnih klasa, prose¢ne duzine jedinki i
procenta prisustva populacije u zasticenom podru¢ju. Konac¢no, u okviru HIPPO elementa
modela, modifikovan je parametar Invazivne/alohtone vrste (1). Naime, pored podataka o
prisustvu invazivnih/alohtonih vrsta na stanistu uklju¢ene su i informacije o prisustvu
alohtonih filogenetskih linija poto¢ne pastrmke za teritoriju Srbije.

U cilju istrazivanja pojedinacnih nivoa uticaja analiziranih parametara ESHIPPOsalmo
modela i vizuelizacije dobijenih rezultata koris¢ena je kombinacija metoda nenadgledanog
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masinskog ucenja pomocu UMAP modela (eng. Uniform Manifold Approximation and
Projection) i nadgledanog ucenja pomocu klasifikacionog algoritma Stablo odlu¢ivanja (eng.
Decision Tree) u programu BioVinci v.3.0.9 (BioTuring Inc., SAD).

Ulazna matrica se sastojala od 46 redova (svaki red predstavlja populaciju sa jednog
lokaliteta) i 19 kolona koje su predstavljale analizirane parametre ESHIPPOsalmo modela
(Staniste, Ishrana, Reproduktivni sistem, Zivotni ciklus, Veli¢ina tela, Nivo endemizma i
izolacije populacije, Filogeografska struktura populacije, Gustina populacije, Ostvarena
produkcija, Broj uzrasnih klasa, Prose¢na zabelezena duzina jedinki u populaciji, Procenat
prisustva populacije u =zasticenom podru¢ju, Promena stani$ta, Destrukcija stanista,
Fragmentacija staniSta, Prisustvo alohtone vrste ili filogenetske linije, Zagadenje stanista,
Rast humane populacije i Ekspolatacija stanista).

Budu¢i da je UMAP model zasnovan na Euklidskoj distanci, pre same analize,
izvrSena je Hellinger transformacija podataka ¢ime se smanjuje uticaj duzine gradijenta
(Legendre i sar., 2010; Milosevi¢ i sar., 2022; Jakovljevié i sar., 2023).

Zatim, izvrSena je determinacija najznacajnijih parametara koji grupisu populacije u
razlicite podskupove (klastere) putem algoritama koji iterativno kreiraju sve moguce
podskupove, a zatim na osnovu klasifikacionog algoritma procenjuju koji podskup ima
najbolji uc¢inak (Hall, 1998; Arrighi i sar., 2023). Virtuelna mesta uzorkovanja ordinirana u
2D-UMAP grafiku klasifikovana su pomocu algoritma Stabla odlu¢ivanja koji je deo
programskog paketa BioVinci v.3.0.9.

Koncept i elementi ESHIPPOsalmo modela prikazani su u Tabelama 4, 5 i 6.
Navedeni parametri elemenata modela ocenjuju se trostepenom bodovnom skalom (1, 31 5
poena). Od visine zbira vrednosti elemenata ES, GS, ILSF i HIPPO zavisi i prioritet
konzervacije i stepen odrzivosti populacije. Vise vrednosti zbira elemenata ukazuju na veci
stepen odrzivosti populacija. U Tabeli 7 prikazana je bodovna skala za odredivanje stepena
odrzivog koriS¢enja i prioriteta zastite populacija poto¢ne pastrmke prema modifikovanom
modelu ESHIPPOsalmo.

Podaci potrebni za procenu stepena odrzivosti populacija dobijeni su iz terenskih
istrazivanja i filogeografskih analiza ove disertacije, kao i iz baze Biodiverzitet Akvati¢nih
Ekosistema Srbije, ex situ zastita (BAES ex situ; Simi¢ i sar., 2006) koja poseduje podatke
monitoringa populacija za period izmedu 2003. i 2022. godine.
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Tabela 4. Parametri i sistem bodovanja za procenu Ekoloske Specijalizacije (ES)
ESHIPPOsalmo modela.

Ekoloska specijalizacija (ES)

parametar Indikatorska oznaka* Bodovi ES

Staniste (h) h1, h2, h3, h4, h5 1 - (h)(d)(rs); nisko specijalizovan, tolerantan,

eurivalent (euritop) za sve ili > 3 indik.
Ishrana (d) d1, dz, d3 h. (d): d1. (rs): rsl1.1, rs2.1, rs3.1, rs3.2, rs4.3,
(Ic): Iel.1, 1c1.3, 1c2.1, 1c3.1, Ic3.4, Icd.1, Ic4.4,
Ic6.2. (bs): bsl.1. (re): rel.

Reproduktivni sistem (rs) rsl, rs2, rs3, rs4 3 — (h)(d)(rs); umereno specijalizovan, osetljiv.

Stenovalent (umeren) za 1 - 3 indik.

Zivotni ciklus (Ic) Ic1, Ic2, Ic3, lc4 h. (d): d2; (rs): rsl.1, rs2.2, rs3.3, Ic): Ic1.2,
Ic2.2,1c3.2, 1c3.5, Ic4.2, I1c4.5; (bs): bs1.2; (re):
re2.
Velicina tela (bs) bsl 5 - (h)(d)(rs); visoko specijalizovan.
Ni demi Cizolacii 1162 Stenovalent (stenotop) za sve ili > 3 indik.
IVo encemizma I 1zolaclja rel,re h. (d): d3, (rs): rs1.3, rs2.3; (Ic): Ic1.3, Ic3.3,

populacija (e) Ic3.6, Ic4.3, Ic4.6, 1c6.1: (bs): bsL.3; (re): re3.

*(h): hl) distribucija po ekoregionima, h2) nadmorska visina: < 200, 200 — 500, 500 — 800,
800 — 1500 i > 1500, h2.1) tip ekosistema i ekoloSka zona: teku¢e vode: eukrenon,
hipokrenon, epiritron, metaritron, hiporitron, stajace vode: litoral, sublitoral, profundal, h3)
morfometrijski parametri vodenih ekosistema: dubina (m), karakter dna (%); h4) fizi¢ki i
hemijski parametri: temperatura (C), brzina vode, elektroprovodljivost, Kiseonik (mg/l, %),
pH, tvrdo¢a vode (dH), BPKS5 (mg/1), h5) kvalitet vode: posebne prilagodenosti ili osetljivost
na odredene hemijske, toksi¢ne ili radioaktivne materije; (d): dl1) eurifag-omnivor, d2)
specifican tip ishrane i specificne morfometrijske adaptacije na ishranu, d3) stenofag,
specifi¢ne prilagodenosti za ishranu; (rs): rsl) reprodukcija — nije specifi¢an tip reprodukcije,
rs2), specifi¢no vreme reprodukcije, rs3) trajanje perioda emergencije; (Ic): 1c1) zivotni ciklus
(godina), (Ic1.1) < 1, (Ic1.2) priblizno 1, (Ic1.3) > 1, (Ic2.1) pokretljivost/tip kretanje - veoma
pokretni/plivanje, (Ic2.2) umereno pokretni/plivanje, 1c3) socijalni zivot, (Ic3.1) solitarni,
(Ic3.2) formiraju periodi¢ne agregacije, (Ic3.3) zive u zajednici, (Ic3.4) van teritorije, (Ic3.5)
ponekad teritorijalne, (1c3.6) trajno teritorijalne, Ic4) briga o potomstvu, (Ic4.1) ne postoji,
(Ic4.2) ¢uvaju jaja, (Ic4.3) briga o juvenilima, (Ic4.4) nema polnog dimorfizma, (Ic4.5) polni
dimorfizam tokom reprodukcije, (Ic4.6) prisutan polni dimorfizam; (bs): veli¢ina tela (cm): <
0,5 (bsl1.1), 0,6 — 3 (bs1.2), > 3 (bs1.3); (re): rel) nije endem i nije ugrozen, re2) endem za
jedan ekoregion, ranjiv, re3) stenoendem za relativno male ili veoma male teritorije (jedan
ekosistem, jedan biotop), i izolovane populacije, ugrozene i kriti¢no ugrozene.
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Tabela 5. Parametri i sistem bodovanja za procenu Geneticke Strukture (GS) i1 Indeksa
lokalne odrzivosti populacija (ILSFP) ESHIPPOsalmo modela.

Geneti¢ka Struktura (GS) populacije

parametar kriterijum bodovanja ocena
(broj poena)
Filogeografska struktura (ps) prisustvo jedinki alohtonih filogenetskih 1
populacije linija
sve analizirane jedinke nose haplotipove 3
autohtone filogenetske linije
sve analizirane jedinke nose haplotipove 5

autohtone filogenetske linije uz detekciju
novih/privatnih haplotipova karakteristi¢nih
za doti¢nu populaciju

Indeks lokalne odrzivosti populacije

parametar kriterijum bodovanja ocena
(broj poena)
Gustina populacije (pd; N/m?) <0, 1
0,1-1 3
>1 5
Ostvarena  produkcija  (ap; realna : potencijalna produkcija < 30% 1
kg/km) realna : potencijalna produkcija 30 — 60% 3
realna : potencijalna produkcija > 60% 5
Broj uzrasnih klasa (nAge) <2 1
2-3 3
>3 5
Prose¢na =zabelezena duZina <20cm 1
jedinki u populaciji (Lmean; 20— 25 cm 3
cm)*

>25cm 5
Procenat prisustva populacije  populacija nije u okviru zasti¢enog podruéja 1
u zasticenom podrucju (pa; %) ~ 50% populacije u zasti¢enom podrucju 3
cela populacija se nalazi u okviru zasti¢enog 5

podrucja
*vrednost postavljena u odnosu na proseénu duzinu procenjenu za vrstu (re¢na ekoloska
forma potoéne pastrmke: 20 — 30 cm; Kottelat i Freyhof, 2007)
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Tabela 6. Protokol HIPPO faktora ESHIPPOsalmo modela: parametri i sistem bodovanja.

HIPPO
parametar kriterijum bodovanja ocena
(broj
poena)
prisutna usled kontinuiranog negativnog antropogenog uticaja 1
Promena stanista — bez moguca usled prirodnog delovanja ili antropogenog uticaja 3
fragmentacije (H) (predvidene ili planirane aktivnosti u skorijoj buduénosti)
odsutna 5
prisutna usled negativnog antropogenog uticaja ifili je veé
zabelezena osetljivost ekosistema
Destrukcija (de) stanista moguca usled prirodnih promena ili antropogenog uticaja 3
(predvidene ili planirane aktivnosti u skorijoj buduénosti)
odsutna 5
prisutha uz potpuni izostanak komunikacije izmedu 1
subpopulacija
Fragmentacija (i izolacija) procesi koji se desavaju usled antropogenog uticaja, jo§ uvek 3
(fe) stanista nisu zavrSeni, ali se ne postuje princip komunikacije izmedu
populacija
odsutna i veoma su male Sanse da ¢e se dogoditi u skorijoj 5
buduénosti (zasti¢eno podrucje)
prisustvo alohtonih vrsta i/ili alohtonih filogenetskih linija 1
Invazivne vrste () = kompleksa poto¢ne pastrmke
Alohtone vrste ifili prisustvo alohtonih vrsta dok alohtone filogenetske linije 3
filogenetske linije kompleksa potoéne pastrmke nisu zabelezene
odsustvo alohtonih vrsta i alohtonih filogenetskih linija 5
kompleksa poto¢ne pastrmke
Zagadenje (P) (eutrofizacija,  prisutni negativni efekti 1
organsko zagadenje, - - - -
toksicno zagadenje prisutni umereni efekti 3
acidifikacija, mesano odustvo zagadenja uz moguénost nastanka 5
zagadenje)
ubrzan rast 1
Rast humane populacije (P) umeren rast 3
odsustvo rasta 5
prisutna nekontrolisana eksploatacija 1
Eksploatacija (O) postoje planovi za eksploataciju, ali se jos uvek ne desava 3
odsutna i ne planira se u budu¢nosti 5

46



3. Matrijal i metode

Tabela 7. Bodovna skala za odredivanje stepena odrzivog koriSéenja 1 prioriteta zastite
populacija poto¢ne pastrmke prema modelu ESHIPPOsalmo.

Ekoloska specijalizacija (ES) <10 11-20 21-30 > 30
nizak umeren visok veoma visok

Geneticka struktura (GS) populacije / 1 3 5

Indeks lokalne odrzivosti populacija <6 7-15 16 - 20 > 20

(ILSFP)

Nivo vrednosti indeksa lokalne nizak umeren visok veoma visok

odrzivosti populacija

Uticaj HIPPO faktora <10 11-20 21 -30 > 30

Nivo negativnih uticaja HIPPO faktora  veoma visok visok umeren nizak

Ukupan broj bodova <60 61-70 71-80 >80

(ES + GS + ILSFP + HIPPO)

Stepen odrZivosti populacije nizak umeren visok veoma visok

;
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4. REZULTATI

4.1. Filogeografske i populaciono-geneticke analize poto¢ne pastrmke
4.1.1. Kontrolni region mitohondrijske DNK

Sekvenciranjem kontrolnog regiona mtDNK 1077 jedinki poto¢ne pastrmke sa 60
lokaliteta, detektovano je 35 haplotipova. U okviru DA filogenetske linije, detektovano je 23
haplotipa, 19 u okviru DA-ES i po dva u okviru DA-BS i novoopisane DA-INT haplogrupe,
dok je po Sest haplotipova zabelezeno u okviru AD i AT filogenetske linije (Tabela 8).

Na teritoriji Srbije ukupno su registrovana 32 haplotipa, od koji je 11 novoopisano
(Tabela 8; Slika 8): devet DA-ES (Da29-Da37), jedan AD (ADcs22) i jedan AT (ATcs54)
haplotip. Poslednja dva haplotipa, pronadena su u Crnomorskom slivu i alohtoni su za
teritoriju Srbije (Tabela 8; Slika 8). Novoopisani DA haplotipovi zabelezeni su u nekoliko
re¢nih slivova. Haplotip Da33 je zabelezen u slivu Juzne Morave i Timoka, dok je Da30
naden u slivu Zapadne, Juzne i Velike Morave. Haplotipovi Da29 i Da37 su detektovani u po
jednoj populaciji u slivu Juzne Morave, dok je Da32 zabelezen u sistemu Mlave, a Da34 u
dve direktne pritoke Dunava. Preostala tri novoopisana haplotipa (Da31l, Da35 i Da36)
zabelezeni su u slivu Zapadne Morave (Slika 8). Od navedenih novoopisanih haplotipova, tri
(Da30, Da33 i Da36) su nadena i u ribnjac¢koj populaciji iz Sokobanjske Moravice (Slika 8).

Medu preostalim haplotipovima detektovanim u Srbiji (21 haplotip; Tabela 8), Cetiri
su pripadala AT, tri AD liniji, deset DA-ES, dva DA-BS i dva novoopisanoj DA-INT
haplogrupi. Haplotipovi DaBS9 i DaBS10 zabelezeni su samo u reci Garvanici (sliv Juzne
Morave), i prema filogenetskim rekonstrukcijama iz ove studije pozicionirani su unutar DA-
INT haplogrupe (eng. DANUBE INTERMEDIATE; Slika 9, 10, 11, 12). Unutar DA-BS
haplogrupe, haplotip DaBS1 je po prvi put zabelezZen van sliva Juzne Morave.

| pored velikog broja detektovanih haplotipova, pet haplotipova ¢ini 64% analiziranog
uzorka sa teritorije Srbije (Dala — 25%, Da2a — 18%, AdAE1l — 11%, Da22 — 6%, ADcsl —
4%; Tabela 8, Slika 8). Vecina haplotipova pronadena je u dva i vise re¢nih slivova (Slika 8).

Unutar DA-ES haplogrupe, najucestaliji haplotip je Dala, slede Da2a i Da22, dok je
DaBS11 najzastupljeniji unutar DA-BS, a DaBS9 unutar DA-INT haplogrupe (Tabela 8).

Najbrojniji AD haplotip je AJAEL, sledi ADcsl; oba haplotipa su detektovana u
Egejskom, ali i u Crnomorskom slivu.

Unutar AT filogenetske linije, Cetiri haplotipa (ATcs1-ATcs4), karakteristi¢na za
domestifikovane — ribnjacke populacije, dominiraju u uzorku.
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Slika 8. Prostorni raspored detektovanih haplotipova na teritoriji Srbije. Naziv i redni broj
lokaliteta iz Tabele 8, odgovara broju i poloZaju lokaliteta na karti. Kruzni dijagrami koji se
nalaze oko karte prikazuju distribuciju i uc¢estalost haplotipova kontrolnog regiona mtDNK po
lokalitetima.

Haplotipovi DA filogenetske linije detektovani su na 47 lokaliteta, pri ¢emu su na 29
lokaliteta detektovani iskljucivo haplotipovi iz DA linije, od kojih je na sedam lokaliteta
zabeleZen samo po jedan DA haplotip (Slika 8). Haplotipovi AT linije su identifikovani na 12
lokaliteta u slivu Dunava, dok su u istom slivu AD haplotipovi detektovani na 11 lokaliteta;
ukljucujuéi dve populacije u kojima je registrovan novoopisani haplotip — ADcs22 (Mlava i
Krupaja; Tabela 8; Slika 8). Na pet lokaliteta iz pomenutog sliva detektovani su haplotipovi
sve tri filogenetske linije (DA, AT i AD; Slika 8).
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Tabela 8. Prikaz haplotipova KR mtDNK po lokalitetima i njihova ucestalost. Novoopisani haplotipovi su obelezeni zvezdicom (*). N — broj

analiziranih uzoraka.

Ucdestalost KR mtDNK haplotipova

L . DA-ES DA-INT DA-BS AD AT
okalitet N L S
haplogrupa haplogrupal haplogrupa linija linija
X < X
S 832 §238858855888885/8 3|2 2|883FSs|/8883Y 3
888%808888@@«5«5@@«5«5@@%@%%'cﬂao.rxl—l—l—l—gl‘_’
a DDQQDDDDDQQQD<<<<§ <E<E<E<<<
Sliv Drine
1. Boranjskar. 15 15
2. Ljubovida 20| 12 8
3. Raca 20| 20
4. Gracanica 20| 3 16 1
5. Vapa 19] 6 13
Sliv Kolubare
6. Povlenskarr. 20 20
7. Gradac 18| 16 1 1
Sliv Zapadne Morave
8. Petinja 20| 20
9. KatuSnica 20| 1 19
10. Veliki Rzav 200 2 1 2 8 2 1 1 1 2
11. Panjica 20| 10 10
12. Tolisnica 20| 5 12 3
13. Brvenica 18| 2 2 1 3 10
14. Magli¢ka r. 5| 1 4
15. Bresnickarr. 19| 7 10 2
16. Studenica 20| 16 4
17. lzubra 20| 20
18. Brevina 201 9 9 1 1
19. Gok¢anica 20 12 1 7
20. Samokovskar. | 20 | 16 2 2
21. Brzeckar. 13 9 2 1 1

50



4. Rezultati

Tabela 8. Nastavak.

Ucdestalost KR mtDNK haplotipova

_ DA-ES DA-INT | DA-BS AD AT
Lokalitet N haplogrupa haplogrupa|haplogrupa linija linija
> X x x k% x % x x| @ =] o g H N g &S g N M og N %
o o o g 0o 8668 68 80000000008 g[8 §]FT T Q2F Tl kg
Sliv Juzne Morave
22. Stavska reka 19] 6 11 2
23. S. Moravica 20| 6 6 5 2 1
24. Toplodolska r. 18] 9 9
25. Visodica 20 1 15 1 2 1
26. Dojkinacka r. 20| 9 11
27. Vodenickar. 21 15 6
28. Dursunskarr. 20 2 9 6 3
29. Bistricka r. 20 4 16
30. Vlasina 24 19 5
31. Polomska reka 5 5
32. Vucja reka 19 19
33. Jerma gornji tok | 22 18 4
34. Jermadonjitok | 11| 1 2 2 3 2 1
35. Jelasnicka reka 17| 17
36. Garvanica 19 18 1
37. Masuricka reka 191 12 1 4 2
38. Vrla 19 13 ] 4 2
39. Saovice 20 1 1 18
Sliv Velike Morave
40. Resava [ 20] 12 7 1 [
Direktne pritoke Dunava
41. Mlava 20| 9 4 1 5 1
42. Krupaja 20 | 10 4 3 2 1
43. Kozica 20 1 18 1
44. Vratna 20 17 3
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Tabela 8. Nastavak.

Ucdestalost KR mtDNK haplotipova

_ DA-ES DA-INT | DA-BS AD AT
Lokalitet N haplogrupa haplogrupa| haplogrupa linija linija
s o v 2 o N © o~ o K x x  x  x x x X £ o 9 i dl o N oa &3 - N o o< N %
S 2 3 £ 8§ 2 8§ £ 8 88 23 9 9 9 3 8 8 5 ] %) X 1) I&J g 8 § o Q18 8 8 8979 @
8§ 8§ § 388 888833 I G 2 2 2 8= 2|% C|3 329 8gelprrrdf
(@) (@) a o a) < < < < T CC < << <
Sliv Timoka |
45. Zlotska reka 20 19 1
46. Mirovstica 14 8 6
47. Janjska reka 17 | 12 4 1
Sliv Vardara |
48. Tripusnica [ 20 | | 20
Sliv Strume |
49. Lisinska reka 22 14 8
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U sva tri ribnjaka detektovani su AT haplotipovi (ATcs1-ATcs4), karakteristicni za
gajene, ribnjacke populacije poto¢ne pastrmke; u ribnjacima Panjica i Sokobanjska Moravica
registrovani su i DA haplotipovi (kod priblizno 25% i 30% jedinki, respektivno) (Tabela 8,
Slika 8, 9).

U referentnim AT populacijama zabelezen je haplotip ATcsl2 zajedno sa
najucestalijim haplotipovima u ribnjackim populacijama (ATcs1-ATcs4). Haplotip AdPrz
detektovan je u reci Tripusnici, a zabelezen je i u jadranskoj referentnoj populaciji (reka
Radika), zajedno sa jo$ jednim AD haplotipom (R3C) i haplotipom karakteristicnim za vrstu
S. letnica — Haplo 14 (Tabela 8).

Vrednosti diverziteta haplotipova analiziranih populacija su u rasponu od 0
(populacije sa devet lokaliteta na kojima je detektovan po jedan haplotip) do 0,900, sto je
zabelezeno u referentnoj, ribnjatkoj AT populaciji iz Ceske Republike. Izuzetno visoke
vrednosti zabelezene su i u populacijama sa lokaliteta Jerma donji tok, ribnjak Panjica i Veliki
Rzav (0,891, 0,842 i 0,832, respektivno). Najvise vrednosti nukleotidnog diverziteta
zabeleZene su u populaciji ribnjaka Sokobanjska Moravica (0,00741), slede populacije sa
lokaliteta Veliki Rzav (0,00711) i Jerma donji tok (0,00647) (Tabela 9).

Tabela 9. Vrednosti haplotipskog diverziteta (H) i nukleotidnog diverziteta (m) sekvenci
kontrolnog regiona mtDNK istraZivanih populacija poto¢ne pastrmke.

Lokalitet H n
Sliv Drine

1. Boranjska reka 0,000 0,00000
2. Ljubovida 0,505 0,00051
3. Raca 0,000 0,00000
4. Gracanica 0,353 0,00036
5. Vapa 0,456 0,00046
Sliv Kolubare

6. Povlenska reka 0,000 0,00000
7. Gradac 0,216 0,00158
Sliv Zapadne Morave

8. Petinja 0,000 0,00000
9. Katusnica 0,100 0,00020
10. Veliki Rzav 0,832 0,00711
11. Panjica 0,526  0,00053
12. ToliSnica 0,584 0,00079
13. Brvenica 0,673 0,00350
14. Maglic¢ka reka 0,400 0,00041
15. Bresni¢ka reka 0,608 0,00082
16. Studenica 0,337 0,00034
17. Izubra 0,000 0,00000
18. Brevina 0,621 0,00074
19. Gok¢anica 0,542 0,00559
20. Samokovska reka 0,358 0,00231
21. Brzecka reka 0,526 0,00422
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Tabela 9. Nastavak.

Lokalitet H n
Sliv Juzne Morave
22. Stavska reka 0,585 0,00093
23. Sokobanjska Moravica 0,784 0,00233
24. Toplodolska reka 0,529 0,00108
25. Visocica 0,442 0,00373
26. Dojkinacka reka 0,521 0,00053
27. Vodenicka reka 0,429 0,00087
28. Dursunska reka 0,568 0,00064
29. Bistricka reka 0,337 0,00034
30. Vlasina 0,344 0,00420
31. Polomska reka 0,000 0,00000
32. Vudja reka 0,000 0,00000
33. Jerma gornji tok 0,312 0,00032
34. Jerma donji tok 0,891 0,00647
35. Jelasnicka reka 0,000 0,00000
36. Garvanica 0,105 0,00011
37. Masuricka reka 0,573 0,00479
38. Vrla 0,503 0,00468
39. Saovice 0,195 0,00170
Sliv Velike Morave
40. Resava 0,542 0,00113
Direktne pritoke Dunava
41. Mlava 0,726 0,00574
42. Krupaja 0,711 0,00597
43. Kozica 0,195 0,00151
44, Vratna 0,268 0,00382
Sliv Timoka
45, Zlotska reka 0,100 0,00030
46. Mirovstica 0,527 0,00161
47. Janjska reka 0,471 0,00051
Sliv Vardara
48. Tripu$nica 0,000 0,00000
Sliv Strume
49, Lisinska reka 0,485 0,00049
50. Ljubatska reka 0,456 0,00046
51. Dragovistica 0,467 0,00047
52. Brankovacka reka 0,519 0,00053
Ribnjacke populacije
53. ribnjak Panjica 0,842 0,00631
54. ribnjak S. Moravica 0,725 0,00741
55. ribnjak Jerma 0,500 0,00152

Referentne populacije
56. ribnjak Ceska Republika 0,900 0,00183

57. ribnjak Danska 0,467 0,00095
58. Atersko jezero 0,250 0,00051
59. Trebisnjica 0,679 0,00089
60. Radika 0,345 0,00177
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Na MJ mrezi sekvence su rasporedene u okviru 11 grupa (Slika 9), koje su uglavnom
u korelaciji sa evolucionim linijama identifikovanim u prethodnim studijama. Centralnu
poziciju zauzima AD filogenetska linija, dok se generalni raspored filogenetskih linija moze
sagledati na sledec¢i nacin:

- tri haplogrupe unutar DA linije: (1) DA-ES, (2) DA-BS i (3) prethodno neopisana grupa
haplotipova, uslovno nazvana DA-INT, koja je intermedijarno pozicionirana izmedu
navedene dve DA haplogrupe i od obe je odvojena po dva mutaciona koraka;

- tri filogenetske linije mediteranskog basena: (4) AD, (5) ME sensu stricto (udaljena tri
mutaciona koraka od AD) i (6) MA (udaljena tri mutaciona koraka od AD);

- tri filogenetske linije atlantskog basena: (7) AT sensu stricto, (8) DU (udaljena dva
mutaciona koraka od AT) i (9) AT-M (udaljena cetiri mutaciona koraka od AT);

- dve visoko divergentne filogenetske linije: (10) Dades i (11) TI, koje proizilaze iz AD
(udaljene 10 i osam mutacionih koraka od AD, respektivno) (Slika 9).

Haplotipovi iz Srbije rasporedeni su u okviru AD i AT filogenetske linije i tri DA
haplogrupe (Slika 9). U DA-ES haplogrupi detektovano je 19 haplotipova. Od centralno
pozicioniranog Dala haplotipa deset haplotipova (Dalc, Dald, Da2a, Da22, Da26, Da27,
Da28, Da32, Da34 i Da36) se razlikuje za po jedan mutacioni korak, dok je najudaljeniji
haplotip Da37 koji se od Dala razlikuje za tri mutaciona koraka. Haplotip Da33 se razlikuje
za jedan mutacioni korak od haplotipa Da34. Preostalih pet haplotipova (DaDA1, Da9, Da29,
Da30 i Da31) se razlikuju za po jedan mutacioni korak od haplotipa Da2a (Slika 9). U okviru
DA-INT haplogrupe, dva detektovana haplotipa (DaBS9 i DaBS10) se medusobno razlikuju
za jedan mutacioni korak. Posmatranjem MJ mreze u celini, centralnu poziciju u okviru DA-
BS haplogrupe zauzima DaBS1 haplotip, koji se od drugog DA-BS haplotipa (DaBS11)
razlikuje za &etiri mutaciona koraka. Sto se tice AD haplotipova, ADcs1 zauzima centralno
mesto, a od njega se AdJAE1 razlikuje za jedan, a AdPrz za tri mutaciona koraka.
Najudaljeniji haplotip je novoopisani ADcs22, koji se od AdPrz haplotipa razlikuje za jedan
mutacioni korak. U okviru alohtone AT filogenetske linije, novoopisani haplotip ATcs54
razlikuje se za jedan mutacioni korak od haplotipa ATcs1 (Slika 9).
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Slika 9. Median Joining mreza konstruisana na osnovu KR mtDNK sekvenci kompleksa poto¢ne pastrmke. Krugovi predstavljaju haplotipove (Tabela 1 u
Prilogu), a njihove boje odgovaraju mitohondrijskim linijama kompleksa poto¢ne pastrmke (legenda u donjem levom uglu). Haplotipovi sa teritorije Srbije
detektovani u ovoj disertaciji su uokvireni, a veli¢ina krugova koji ih predstavljaju je proporcionalna njihovoj ucestalosti. Broj mutacionih koraka je
predstavljen crticama na spojnim linijama izmedu haplotipova. Crni krugovi predstavljaju teorijski nedostajuce ili izumrle haplotipove.
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Pregledom varijabilnih nukleotidnih mesta u kontrolnom regionu, uocava se da je
podela DA filogenetske linije na tri grupe najbolje definisana sa tri molekularne sinapomorfije
(bez uocenih povratnih mutacija), koje su pozicionirane u centralnom delu kontrolnog regiona
(nukleotidne pozicije 540-550 poravnanja) (Slika 1 u Prilogu). Sinapomorfija 542 G — C
defini$e razdvajanje DA-ES + DA-INT i DA-BS haplogrupe, sinapomorfija 541 G — A
razdvajanje DA-ES + DA-INT (bez haplotipa DaBS9) od DaBS9 haplotipa, dok
sinapomorfija 548 C — T definise DA-ES haplogrupu; prva mutacija predstavlja jednu od
samo dve informativne transverzije u DA poravnanju (Slika 10) (Velickovi¢ i sar., 2023).

Tigris filogenetska linija

DA-BS haplogrupa

Haplotip DaBS9 DA-INT
DA-INT (bez DaBS9) | ePiogrpa

DA-ES haplogrupa

C>T

Slika 10. Rekonstrukcija evolucije sekvenci dunavske filogenetske linije.

Filogeografska distribucija DA haplogrupa, na osnovu podataka iz ove disertacije i
literature, prikazana je na posebnoj mapi (Slika 11). Unutar DA linije, DA-ES haplogrupa ima
najsiru geografsku distribuciju. DA-ES haplogrupa se prostire na zapadu od gornjeg toka
Dunava, na istoku ukljucuje reke Avganistana koje se ulivaju u Aralsko more i na severu
ukljucuje reke Rusije koje se ulivaju u Kaspijsko more. Haplogrupa DA-ES je, takode,
prisutna u najisto¢nijim delovima basena Crnog mora i juzno u basenu Kaspijskog mora
(Slika 11A). DA-BS haplogrupa preovladuje u delu Crnomorskog sliva koji ne obuhvata tok
Dunava, dok je u samom slivu Dunava retka (jedan haplotip je zabeleZen na jednom lokalitetu
u gornjem toku Dunava, dva haplotipa na tri lokaliteta u srednjem toku Dunava i pet
haplotipova na dva lokaliteta u donjem toku Dunava) (Slika 11C). DA-INT haplotipovi imaju
veoma difuznu distribuciju i veoma su retki. Naime, haplotipovi DaBS9 i DaBS10 su
zabeleZeni samo u slivu DZepske reke (Juzna Srbija), dok su preostala dva DA-INT haplotipa
(Da25 i DATR19) detektovana u pritoci gornjeg toka Dunava u Austriji i u isto¢nom delu
crnomorskog basena u Turskoj, respektivno (Slika 11B). Filogeografska distribucija
haplogrupa se u izvesnoj meri preklapa, $to je najuocljivije u Srbiji, gde je zabelezeno
prisustvo sve tri haplogupe. Nasuprot tome, u slivu Kaspijskog mora prisutna je samo DA-ES
haplogrupa (Velickovic i sar., 2023).
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Slika 11. Median Joining mreza konstruisana na osnovu KR mtDNK sekvenci dunavskih haplogrupa. Krugovi su proporcionalni ucestalosti haplotipova (iz
ove disertacije ili preuzetih iz literaturnih izvora; Tabele 2 i 3 u Prilogu). Haplotipovi iz ove studije su uokvireni i oznaéeni bold fontom. Broj mutacionih
koraka je predstavljen crticama na spojnim linijama izmedu haplotipova. Crni krugovi predstavljaju teorijski nedostajuce ili izumrle haplotipove. Mape
prikazuju geografsku distribuciju haplotipova prikazanih na mrezi (A — DA-ES haplotipovi, B — DA-INT haplotipovi, C — DA-BS haplotipovi). Naziv i redni
broj lokaliteta iz Tabele 2 u Prilogu, odgovara broju i polozaju lokaliteta na karti.
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Topologija ML i Bl filogenetskih stabala (Slika 12) potvrdila je “outgroup” poziciju S.
salar u odnosu na ostale vrste roda Salmo, dok S. ohridanus zauzima bazalni polozaj u
odnosu na S. obtusirostris i kompleks poto¢ne pastrmke. Analize ML i BI su rezultirale
slicnim topologijama, koje su se generalno podudarale sa filogenetskim obrascima unutar
kompleksa poto¢ne pastrmke koji su uoceni na mrezi haplotipova, ukljucujuéi i prisustvo tri
haplogrupe unutar DA filogenetske linije. Vrednosti BS ponavljanja su generalno niske, ali
znatno vise kada se koriste podaci dobijeni od podskupa haplotipova svake filogenetske linije
(Slika 13). Statisticki nesignifikantne, ali vrednosti PP > 0,80 su dobijene za monofiliju MA i
AT, dok su podrske za DA, ME i DU filogenetske linije bile statisticki znac¢ajne (PP > 0,99).
Takode, unutar AT i AD filogenetskih linija, postojala je statisticki znacajna podrSka za
nekoliko manjih subklada. U okviru DA, identifikovane su tri haplogrupe sa nekoliko
subklada koje su imale visoke statisticke podrske (Slika 13).
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Slika 12. Skica ML/BI filogenetskog stabla konstruisana na osnovu KR mtDNK sekvenci.
Klade koje karakteriSsu vrednosti BS ponavljanja > 50% i/ili vrednosti PP > 0,90% su
oznacene crvenom zvezdicom. Detaljna filogenija sa prikazanim vrednosti BS ponavljanja i
aposteriornim verovatno¢ama je prikazana na Slici 13.

Takode, na osnovu detaljnijeg filogenetskog stabla evidentno je da su haplotipovi iz
ove studije grupisani u ve¢ poznate linije/haplogupe (AD, AT, DA-ES i DA-BS) i
novoopisanu DA-INT haplogrupu (Slika 13).

Alternativne topologije ML stablu prikazane su metodom dekompozicije stabla (eng.
Split decomposition) (Slika 14). Haplotipovi su grupisani u 11 filogenetskih linija/haplogrupa,
sa rearanzmanima prvenstveno prisutnim u blizini centra mreze (Slika 14). Filogenetske linije
su dalje grupisane kao na filogenetskom stablu (AD — MA — ME; DA-BS — DA-INT — DA-
ES; AT — DU — AT-M). Generalno, grane koje vode do razli¢itih linija su pribliznih duzina,
osim dve duge grane koje povezuju divergentne Tl i Dades linije sa centrom mreze.
Alternativni rearanzmani su prisutni u okviru baza pojedinih filogenetskih linija, sa nekoliko
haplotipova koji su formirali dalje podgrupe unutar filogenetskih linija (npr. ATM2 i ATM7
unutar AT) (Slika 14) (Veli¢kovié i sar., 2023).
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Slika 13. Filogenetsko stablo generisano koris¢enjem Bajesove statistike (BI). Duzine grana predstavljaju supstitucije, dok skala prikazuje broj supstitucija po
poziciji. Bajesove aposteriorne verovatnoce su prikazane plavom bojom iznad grana stabla, dok su ispod grana prikazane statisticke podr§ke dobijene
metodom najvece verodostojnosti (ML) (zelenom bojom). Ljubi¢astom bojom ispod grana prikazane su statisticke podrske za ML stablo konstruisano od
podskupa haplotipova (haplotipovi koriséeni za njegovu izradu su boldirani). Haplotipovi detektovani u ovoj disertaciji su uokvireni.
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Analiza odredivanja vremena divergencije rezultirala je hronogramom ¢ija topologija
odgovara topologiji ML/BI filogenetskog stabla. Razdvajanje kompleksa poto¢ne pastrmke, S.
obtusirostris i S. ohridanus u odnosu na najmladeg zajednickog pretka datirano je na 4,76
mgod, dok je procenjeno vreme za najmladeg zajednickog pretka kompleksa potocne
pastrmke datirano na 3,97 mgod (Tabela 10, Slika 15). Navedeno je praceno daljom
diverzifikacijom ancestralnih ME, AT i DA filogenetskih linija. Razdvajanje ancestralne ME
linije na moderne AD, ME i MA linije zapoceto je pre 3,44 mgod. Slican scenario odigrao se i
pri razdvajanju unutar ancestralne AT linije, koje je zapoceto pre oko 3,23 mgod i praéeno je
razdvajanjem izmedu Dades i AT-M (pre 3,03 mgod), odnosno AT i DU linija (pre 2,62
mgod). Diverzifikacija ancestralne dunavske linije (DA + TI) zapoceta je priblizno kao i kod
ostalih predackih linija unutar kompleksa poto¢ne pastrmke, dok je diverzifikacija unutar
moderne DA linije datirana za recentniji period. Naime, najmladi zajednicki predak DA-ES,
DA-INT i DA-BS haplogrupa datiran je na 2,06 mgod, sto je dalje prac¢eno diverzifikacijom
unutar DA-BS haplogrupe i razdvajanjem DA-ES i DA-INT haplogrupa u priblizno istom
vremenskom periodu (pre oko 1,7 mgod) (Tabela 10, Slika 15) (Velickovi¢ i sar., 2023).
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DA-ES haplogrupa

DA-INT haplogrupa

Dades linija

D,

AT-M linija

S
S. salar

Mesinij

10 8 6

Slika 15. Hronogram roda Salmo kalibrisan primenom fosilne i geoloske Kalibracije i relaksiranog modela molekulskog sata u programu BEAST 2. 95% HPD
intervali pouzdanosti oznaéeni su sivim pravougaonicima na ¢vorovima. Kalibracione tacke su oznaéene crvenim strelicama. Procenjena srednja vremena
divergencije su prikazana pored ¢vorova. Sve vrednosti su prikazane u milionima godina. Klade tretirane kao a priori monofileticke su oznaéene crhom
zvezdicom, dok su klade sa vrednostima PP verovatnoca > 90% obelezene crvenom zvezdicom.
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Tabela 10. Odabrane vrednosti vremena divergencije do najmladeg zajednickog pretka za vremenski kalibrisanu filogeniju roda Salmo.

tri tacke kalibracije dve tacke kalibracije: dve tacke kalibracije: dve tacke kalibracije:

S. immigaratus + S. ohridanus  S. immigaratus + S. derzhavini  S. ohridanus + S. derzhavini

S. immigratus

11,39 [10,03; 13,38]

11,86 [10,09; 14,83]

11,60 [10,09; 14,06]

4,38 [2,20; 7,05]

S. ohridanus

1,42 [0,69; 2,28]

1,75 [0,82; 2,83]

1,78 [0,70; 3,08]

0,89 [0,51; 1,35]

S. obtusirostris

0,86 [0,22; 1,68]

1,10 [0,25; 2,17]

0,97 [0,24; 1,97]

0,49 [0,13; 0,94]

BT

3,97 [2,34; 5,88]

5,22 [2,86; 8,02]

4,43 [2,39; 6,78]

2,27 [1,82; 3,05]

ME + AD + MA

3,44 [1,86; 5.28]

4,45[2,24;7,12]

3,83 [1,89; 6,04]

1,93[1,14; 2,82]

AD 2,46 [1,35; 3,87] 3,15 [1,56; 5,03] 3,30 [1,55; 5,42] 1,32 [0,76; 1,96]
MA 1,57 [0,61; 2,79] 1,98 [0,70; 3,53] 1,72 [0,62; 3,11] 0,88 [0,34; 1,50]
ME 2,15 [1,03; 3,49] 2,72 [1,18; 4,54] 2,38 [1,05; 3,97] 1,18 [0,59; 1,84]

AT + DU + Dades

3,23 [1,90; 4,77]

4,13[2,22; 6,27]

3,59 [1,95; 5,51]

1,78 [1,16; 2,52]

AT

2,36 [1,31; 3,55]

3,01 [1,60; 4,69]

2,64 [1,37; 4,14]

1,31[0,82; 1,89]

AT-M 2,17 [0,49; 4,10] 2,73[0,67; 5,33] 2,27 [0,53; 4,53] 1,17 [0,31; 2,10]
AT-M + Dades 3,03 [1,57; 4,69] 3,82 [1,80; 6,05] / 1,63 [0,76; 2,45]
DU 1,77 [0,90; 2,75] 2,23[1,08; 3,57] 1,96 [0,96; 3,14] 0,97 [0,54; 1,46]
DA + Tigris 3,22 [1,90; 4,77] 4,06 [2,19; 6,25] 3,51 [1,88; 5,42] 1,78 [1,16; 2,52]
DA 2,06 [1,12; 3,15] 3,06 [1,59; 4,75] 2,66 [1,35; 4,14] 1,33[0,81; 1,91]
DA-ES 1,42 [0,77; 2,22] 2,10 [1,07; 3,32] 1,85 [0,92; 2,91] 0,91 [0,54; 1,33]
DA-BS 1,69 [0,89; 2,77] 2,48 [1,11; 4,03] 2,16 [0,97; 3,57] 1,09 [0,58; 1,68]
DA-INT 1,11[0,21; 1,82] 1,32[0,28; 2,71] 1,15 [0,25; 2,43] 0,59 [0,15; 1,18]
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4.1.2. Mikrosatelitska DNK

Nakon inicijalnih analiza mikrosatelitskih podataka, utvrdeno je prisustvo nultih alela
za lokus (Ssa85), koji je iskljucen iz daljih analiza. Takode, uzorci koji su posedovali vise od
0,3 stope nasumicnog izostanka alela, kao i uzorci (odnosno jedinke), koji su u punorodnom
srodstvu, iskljuéeni su iz daljih analiza. Dakle, varijabilnost mikrosatelitske DNK procenjena
je analizom 11 mikrosatelitskin lokusa. Procena populacione strukture u programu
STRUCTURE izvrSena je analizom 981 jedinke dok je za preostale analize (usled
iskljuc¢ivanja tri populacije sa < 8 jedinki; videti poglavlje 3.2.4.2.) uklju¢eno 966 jedinki.

Za analizirane populacije detektovane su vrednosti bogatstva alela od 2,20 do 7,23;
dok su se vrednosti o¢ekivane heterozigotnosti Kretale od 0,229 do 0,804. Najvise vrednosti
bogatstva alela (7,23), utvrdene (0,854) i oc¢ekivane heterozigotnosti (0,804) detektovane su
kod populacije sa lokaliteta Mlava, dok je najvisa vrednost prose¢nog broja alela po lokusu
(10,55) zabelezena kod populacije sa lokaliteta Veliki Rzav (Tabela 11). Najnize vrednosti
bogatstva alela (2,20), prose¢nog broja alela po lokusu (2,36), utvrdene (0,252) i o¢ekivane
heterozigotnosti (0,229) detektovane su kod populacije sa lokaliteta l1zubra. Odstupanje od
Hardi-Vajnbergove ravnoteZe je utvrdeno za populaciju sa lokaliteta Saovice (Tabela 11).

Tabela 11. Vrednost statistickih parametara za mikrosatelitsku DNK populacija poto¢ne
pastrmke iz Srbije i referentnih populacija. N — broj jedinki; Ho — utvrdena heterozigotnost;
He — ocekivana heterozigotnost; Fis — koeficijent inbridinga; A — prosecan broj alela po
lokusu; Ar — bogatstvo alela.

Lokalitet mikrosatelitska DNK

N Ho He Fis A Ar
Sliv Drine
1. Boranjska reka 11 0,446 0,390 -0,099 3,00 2,79
2. Ljubovida 18 0,495 0,495 0,029 500 3,88
3. Raca 14 0545 0,526 0,000 3,64 3,32
4. Gracanica 19 0,565 0,523 -0,051 5,64 4,43
5. Vapa 15 0,715 0,683 -0,012 6,45 5,49
Sliv Kolubare
6. Povlenska reka 15 0,370 0,367 0,027 3,09 2,65
7. Gradac 20 0,745 0,722 -0,007 10,18 6,56
Sliv Zapadne Morave
8. Petinja 19 0,507 0,514 0,040 655 4,56
9. Katu$nica 20 0,600 0,610 0,043 573 4,48
10. Veliki Rzav 20 0,718 0,784 0,109 1055 7,14
11. Panjica 18 0,444 0,425 -0,016 4,09 3,23
12. Tolisnica 18 0,364 0,376 0,061 3,73 3,15
13. Brvenica 18 0,581 0,590 0,044 7,00 5,18

14. Maglicka reka - - - - - -
15. Bresnicka reka 18 0511 0,466 -0,065 491 3,93

16. Studenica 20 0509 0,539 0,082 6,36 4,67
17. lzubra 13 0,252 0,229 -0,058 2,36 2,20
18. Brevina 17 0,658 0,583 -0,097 5,00 4,17
19. Gokd¢anica 17 0,626 0,604 -0,006 591 4,78
20. Samokovskareka 17 0,687 0,705 0,055 8,36 6,25
21. Brzeéka reka 10 0,591 0,656 0,152 6,73 6,08
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Tabela 11. Nastavak.

Lokalitet mikrosatelitska DNK
N Ho He Fis A Ar

Sliv Juzne Morave
22. Stavska reka 18 0485 0,448 -0,054 4,82 3,55
23. Sokobanjska Moravica 18 0,697 0,701 0,035 7,73 5,90
24. Toplodolska reka 17 0,503 0,468 -0,044 427 3,36
25. Visodica 20 0,600 0,602 0,028 7,82 537
26. Dojkinac¢ka reka 19 0,603 0,580 -0,013 6,64 5,07
27. Vodenicka reka 16 0369 0,384 0,071 391 321
28. Dursunska reka 18 0480 0,440 -0,061 3,73 324
29. Bistricka reka 18 0534 0478 -0,088 336 3,04
30. Vlasina 19 0435 0,443 0,045 464 3,63
31. Polomska reka - - - - - -
32. Vudja reka 18 0,611 0,646 0,083 445 3,93
33. Jerma gornji tok 20 0,650 0,634 -0,000 4,91 3,96
34. Jerma donji tok 11 0,769 0,732 -0,002 6,73 592
35. Jelagnicka reka 14 0403 0,391 0,009 4,00 3,30
36. Garvanica 21 0,383 0,366 -0,021 3,64 2,98
37. Masuri¢ka reka 20 05504 0,507 0,031 555 4,16
38. Vrla 16 0500 0,516 0,064 445 3,75
39. Saovice 20 0,850 0,69 -0,197 527 4,30
Sliv Velike Morave
40. Resava 19 0,636 0629 0015 691 524
Direktne pritoke Dunava
41. Mlava 20 0,854 0,804 -0,038 1045 7,23
42. Krupaja 20 0,764 0,787 0,055 955 6,80
43. Kozica 15 0533 0488 -0,058 4,18 3,59
44, Vratna 17 0524 0544 0,068 482 391
Sliv Timoka
45. Zlotska reka 17 0401 0,371 -0,051 3,09 274
46, Mirovstica 16 0415 0,402 -0,000 364 311
47. Janjska reka 18 0,636 0,567 -0,092 555 4,44
Sliv Vardara
48. Tripusnica 13 0517 0445 -0,122 2,64 2,53
Sliv Strume
49. Lisinska reka 22 0593 0,591 0,022 536 4,12
50. Ljubatska reka 19 0566 0,611 0,101 582 4,53
51. Dragovistica 20 0,653 0,648 0,019 6,36 4,84
52. Brankovacka reka 21 0589 0,615 0,067 6,09 4,49
Ribnjacke populacije
53. ribnjak Panjica 15 0,818 0,769 -0,030 8,09 6,52
54. ribnjak S. Moravica 16 0,790 0,784 0,025 855 6,70
55. ribnjak Jerma 9 0,717 0,663 -0,023 536 5,17
Referentne populacije
56. ribnjak Ceska - - - - - -
57. ribnjak Danska 10 0,799 0,762 0,005 6,73 6,28
58. Atersko jezero 8 0,761 0,663 -0,082 5,18 5,18
59. Trebisnjica 20 0,777 0,773 0,020 8,27 6,26
60. Radika 11 0,587 0,563 0,006 4,73 4,26

¥ 966
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Test poredenja parnih vrednosti indeksa geneticke diferencijacije (Fst), pokazao je
statistiCki znacajne razlike izmedu najveéeg broja parova populacija, dok su statisticki
neznacajne vrednosti karakterisale 20 parova populacija (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu).
Vrednosti Fst indeksa su varirale od 0,002 do 0,606 (Tabela 4 u Prilogu). Najvise vrednosti
Fst indeksa zabelezene su za parove populacija od kojih je jedna bila sa lokaliteta Izubra (sliv
Zapadne Morave), a druga iz Zlotske reke (sliv Timoka; Fst = 0,606), Tripusnice (sliv
Vardara; Fst = 0,584), Mirovstice (sliv Timoka; Fst = 0,562), Vodenic¢ke reke (sliv Juzne
Morave; Fst = 0,518) i Tolisnice (sliv Zapadne Morave; Fst = 0,503). Najnize, ujedno i
statisticki neznacajne vrednosti, zabelezene su za parove populacija iz sliva Strume
(Ljubatska reka i Dragovistica, Fst = 0,002; Ljubatska reka i Brankovacka reka, Fst = 0,002).
Niske vrednosti utvrdene su za populacije sa lokaliteta Vucja reka i Jerma gornji tok (sliv
Juzne Morave; Fst = 0,014), populacije sa lokaliteta Mlava i Krupaja (direktna pritoka
Dunava, Fst=0,017), ali i za dve ribnjacke populacije (ribnjak Panjica i ribnjak Sokobanjska
Moravica, Fst= 0,014) (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu).

Navedeni rezultati evidentne diferencijacije populacija, takode su potvrdeni i preko
Das distanci, koje su iznosile od 0,001 do 0,874 (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu). Najvisa
vrednost Das distanci zabelezena je za populacije sa lokaliteta Jerma gornji tok i Zlotska reka
(sliv Juzne Morave i sliv Timoka, respektivno), pracena vrednoSc¢u za populacije iz Zlotske
reke i Tripusnice (sliv Timoka i Vardara, respektvno, Das = 0,866). Visoke vrednosti su
zabeleZene i za parove populacija koje, takode, poti¢u iz razli¢itih slivova (Povlenska reka i
Jerma gornji tok, Das = 0,859; Vuéja reka i Zlotska reka, Das = 0,846; Stavska reka i Vugja
reka, Das = 0,834; Detinja i Jerma gornji tok, Das = 0,822). Sa druge strane, najnize vrednosti
su zabelezene za tri para populacija iz sliva Strume (Das = 0,001- 0,028), dve introgresirane
populacije sliva Juzne Morave (Vucja reka i Jerma gornji tok, Das = 0,031), kao i u dve
ribnjacke populacije sa teritorije Srbije (ribnjak Panjica i ribnjak Sokobanjska Moravica, Das
=0,084) (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu).
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Slika 16. Toplotna mapa (eng. heat map) Fst vrednosti (iznad dijagonale) i vrednosti Das
distanci (ispod dijagonale) izra¢unatih za parove populacija na osnovu mikrosatelitskih
podataka. Vrednosti za parove populacija predstavljene su bojama ¢iji su opsezi prikazani na
skali.

U programu STRUCTURE analizirano je 60 populacija. U prvom koraku analize,
primenom AK metode (Evanno i sar., 2005) utvrdeno je da AK dostize maksimalnu vrednost
za K = 2 (Tabela 5 u Prilogu), odnosno da su populacije podeljene u dve grupe (Slika 17).
Prvu grupu (dominantno crvena) sac¢injava 39 populacija iz sliva Dunava sa teritorije Srbije,
dok drugu grupu (dominantno plava) cine refrentne AT i AD populacije, populacije iz
Egejskog sliva, ribnjacke populacije i osam populacija iz Dunavskog sliva, odnosno ukupno
21 populacija. U drugom hijerarhijskom koraku, iz prve, dominantno crvene dunavske grupe
daljim strukturiranjem su otkrivena 24 klastera. U drugoj grupi, populacije su podeljene u dva
Klastera (tamno plavi i ljubicasti). Tamno plavi klaster ukljucuje pet populacija iz Dunavskog
sliva, populaciju iz sliva Vardara, ribnjacke populacije, AT i AD referentne populacije, dok
ljubicasti klaster ¢ine populacije iz sliva Strume i tri populacije iz Dunavskog sliva. U tre¢em
i cetvrtom hijerarhijskom koraku, uoc¢ena je dalja diferencijacija dunavskih populacija, koje
su u drugom koraku podeljene na 24 klastera. Tokom treceg i ¢etvrtog koraka, uocena je dalja
diferencijacija i u klasterima koje su c¢inile populacije iz tamno plave grupe, kao i u
ljubicastom klasteru. U poslednjem, petom hijerarhijskom koraku, prikazana je
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subdiferencijacija populacije sa lokaliteta Veliki Rzav, dok u narednim koracima, dalje
subdiferencijacije u okviru ostalih klastera nije bilo (Slika 17; Tabela 5 u Prilogu).

U drugu STRUCTURE analizu ukljucena je 41 populacija, konkretno, 39 populacija
dominantno dunavske grupe iz prvog koraka STRUCTURE analize celokupnog uzorka i dve
populacije sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Jadranskog sliva. U prvom
hijerarhijskom koraku, populacije su rasporedene u 24 klastera (Slika 18), odnosno AK je
dostigao maksimalnu vrednost za K = 24 (Tabela 6 u Prilogu). Populacije iz Dunavskog sliva
¢ine 23 klastera, dok se u okviru posebnog klastera nalazi populacija sa lokaliteta Tripusnica i
referentna AD populacija sa lokaliteta Radika (Slika 18). U drugom hijerarhijskom koraku,
uocCena je dalja diferencijacija populacija iz sliva Dunava, kao i diferencijacija na dve
populacije sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Jadranskog sliva (Tripusnica i
Radika). Tre¢i hijerarhijski korak karakterisala je dalja diferencijacija nekoliko dunavskih
populacija (Dursunska i Bistricka reka; Vlasina, Polomska reka i Garvanica) i
subdiferencijacija (K = 2) populacija sa lokaliteta Brzecka reka i Samokovska reka. U
narednim koracima, dalje subdiferencijacije u okviru ostalih klastera nije bilo (Slika 18,
Tabela 6 u Prilogu).

Trec¢a hijerarhijska STRUCTURE analiza ukljucivala je 46 populacija, odnosno 39
populacija dominantno dunavske grupe iz prvog koraka STRUCTURE analize celokupnog
uzorka i sedam populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Egejskog sliva. U
prvom hijerarhijskom koraku, AK je dostigao maksimalnu vrednost za K = 2 (Tabela 7 u
Prilogu), odnosno populacije su rasporedene u dve grupe (Slika 19). Prvu, dominantno crvenu
grupu, sacinjava 39 populacija iz Dunavskog sliva, dok drugu, dominantno narandzastu
grupu, ¢ine cetiri populacije iz sliva Strume i tri populacije iz Dunavskog sliva. Poredenjem
sa STRUCTURE analizom celog uzorka (Slika 17), iste populacije su detektovane u okviru
dominantno dunavskog klastera prvog hijerarhijskog koraka u obe analize (Slika 17, 19). U
drugom hijerarhijskom koraku, iz prve, dominantno crvene, dunavske grupe daljim
strukturiranjem detektovana su 24 klastera, dok su u drugoj, dominantno narandzastoj grupi,
detektovana dva klastera, jedan oker boje, koji ukljuc¢uje populacije iz sliva Strume i drugi
zelene boje koji ukljucuje populacije iz Dunavskog sliva sa lokaliteta Vucja reka, Jerma
gornji tok i Jerma donji tok. Tre¢i hijerarhijski korak je karakterisala dalja diferencijacija
populacija iz Crnomorskog Dunavskog sliva. U cetvrtom hijerarhijskom koraku i ove
STRUCTURE analize, uocena je subdiferencijacija populacija sa lokaliteta Brezecka reka i
Samokovska reka, dok dalje subdiferencijacije u okviru ostalih klastera nije bilo (Tabela 7 u
Prilogu).

Cetvrta hijerarhijska STRUCTURE analiza uklju¢ivala je 39 populacija dominantno
dunavske grupe iz prvog koraka STRUCTURE analize celokupnog uzorka i 12 populacija sa
dominantnim prisustvom alela poreklom iz Atlantskog sliva; ukupno 51 populacija. U prvom
hijerarhijskom koraku, analizirane jedinke su podeljene na svetlo narandzastu grupu
populacija iz Dunavskog sliva i svetlo plavu grupu koju ¢ini 15 populacija, odnosno ¢etiri AT
referentne populacije, tri ribnjacke populacije i osam populacija iz Dunavskog sliva (K = 2;
Tabela 8 u Prilogu, Slika 20). Za razliku od prethodno sprovedenih STRUCTURE analiza (39
populacija; Slika 17, 19) u ovoj analizi u okviru dominantno dunavske grupe nalazi se 36
populacija iz Dunavskog sliva. U drugom hijerarhijskom koraku, prva, svetlo narandzasta
grupa, podeljena je na 25 klastera, dok je druga, svetlo plava podeljena na dva klastera,
odnosno populacije sa lokaliteta Zlotska reka i Mirovstica su ¢inile ljubicasti klaster u odnosu
na ostalih 13 populacija koje su cinile dominantno tamno plavi klaster. U tre¢em
hijerarhijskom koraku, uocena je dalja diferencijacija populacija iz Dunavskog sliva (koje su
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podeljene u 25 klastera u drugom koraku); jedinke sa lokaliteta Zlotska reka i Mirovstica
(ljubicast klaster drugog koraka) su podeljene u posebne klastere, dok su jedinke iz tamno
plave grupe drugog koraka podeljene u klaster koji ¢ini pet populacija iz Crnomorskog
Dunavskog sliva (dominantno tamno crveni) i klaster sa¢injen od AT referentnih, ribnjackih i
populacije sa lokaliteta Saovice (dominantno svetlo zeleni). U ¢&etvrtom i petom
hijerarhijskom koraku evidentna je dalja diferencijacija populacija iz tamno crvenog i svetlo
zelenog klastera, kao i dalja subdiferencijacija populacija sa lokaliteta Samokovska reka,
Brzecka reka, Veliki Rzav, Saovice, i referentnih/ribnjackih AT populacija. Dalje
subdiferencijacije u ostalim klasterima nije bilo (Slika 20, Tabela 8 u Prilogu).

Pregledom rezultata cetiri hijerarhijske STRUCTURE analize, od 47 analiziranih
populacija Dunavskog sliva, u okviru 26 populacija nije uocen ili je uocen izrazito nizak nivo
introgresije alelima poreklom iz linija alohtonog porekla. U populaciji iz sliva Vardara (reka
Tripu$nica) prisutni su aleli jadranskog porekla. Sa druge strane, kod cetiri populacije sliva
Strume nije uocena introgresija alelima alohtonog porekla, dok su tri ribnjacke populacije
dominantno introgresirane alelima AT porekla (Slika 17, 18, 19, 20).
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Slika 17. Procena populacione strukture 60 populacija poto¢ne pastrmke na osnovu mikrosatelitskih podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE
analize. Bele linije razdvajaju analizirane populacije. Najverovatniji broj grupa (K) analiziranog uzorka zasnovan je na AK metodi.



4. Rezultati

2. korak 3. korak

1. korak

Kozica (43)
Vratna (44)

—
U
- P
Povienska roka (c) I ~
T

Ljubivida (2)
Boranjska reka (1)
Graéanica (4) '3
Vapa (5) #&== ==

Raca (3) i =8
Jelasnickareka (35) F= =g
Masuricka reka (37) £= _ﬁ x
Stavska River (22) B
Toplodolska reka (24) —
Visogica (25)
Dojkinacka reka (26)

s =

Vodenigkareka (27) 4
Dursunska reka (28) TEEE
Bistricka reka (29) _
Visina () ST

Ka reka (31) :
Garvanica (36) '»:_»

Vrla (38)

Sokobanjska Moravica (23) ~— ==
Brzecka reka (zﬂw x__ Il C

Petinja (8) E

Katusnica (9) &

Panjica (11) |

lzubra (17) |

Tolisnica (12) _

ervenca (1) SR

Maglicka reka (14)
Bresnicka reka (15) =

Studenica (16) = =
Brevina (18) =
Gok¢éanica (19)
Samokovka (20)
Resava (40) 3 5 7
Janjska reka (41) =5
Zlotska reka(45)
Mirovstica (46)

|

(

|

o~
U
X

|

Il

N

o

K=2

r

K=24

direktne pritoke Dunava

sliv Kolubare

sliv Drine

sliv Juzne Morave

sliv Zapadne Morave

sliv Velike Morave

sliv Timoka

sliv Vardara
sliv Drima

Tripu$nica (48)

} Salmo faroides
Radika (60)

Slika 18. Procena populacione strukture dominantno dunavske grupe populacija i populacija
sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Jadranskog sliva, na osnovu mikrosatelitskih
podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE analize. Bele linije razdvajaju analizirane
populacije. Najverovatniji broj grupa (K) analiziranog uzorka zasnovan je na AK metodi.
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Slika 20. Procena populacione strukture dominantno dunavske grupe populacija i populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz
Atlantskog sliva, na osnovu mikrosatelitskih podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE analize. Bele linije razdvajaju analizirane

populacije. Najverovatniji broj grupa (K) analiziranog uzorka zasnovan je na AK metodi.
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4. Rezultati

4.2. Geneti¢ka struktura mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“

Rezultati analize kontrolnog regiona mtDNK jedinki poto¢ne pastrmke pokazali su da
je u populaciji ribnjaka ,,Panjica“ detektovano sedam KR mtDNK haplotipova, od kojih su
cetiri u okviru DA-ES haplogrupe, a tri u okviru AT filogenetske linije (Tabela 12). Od
ukupno 141 analizirane jedinke, kod 108 (76,6%) su detektovani DA-ES haplotipovi, dok su
kod preostale 33 jedinke (23,4%) detektovani AT haplotipovi. Najzastupljeniji haplotip je
Da28, sledi ATcs3, zatim dva haplotipa sli¢nih ucestalosti (Dalc i Dala), dok su preostali
haplotipovi zabelezeni kao pojedinacni nalazi (Tabela 12, 13). Haplotipovi Da28 i Dala
registrovani su i u referentnoj dunavskoj populaciji iz reke Panjice (Tabela 13). Haplotipovi
AT filogenetske linije zabelezeni u mati¢nom jatu ribnjaka ,,Panjica® karakteristi¢ni Su za
domestifikovane — ribnjacke populacije. Detektovani AT haplotipovi mati¢nog jata ribnjaka
»Panjica®, prisutni su i u referentnim populacijama, zajedno sa jo§ jednim haplotipom
(ATcs2), takode ribnjackog porekla (Tabela 13).

Tabela 12. Ucestalost KR mtDNK haplotipova, LDH alela i genotipova, kao i vrednost
statistiCkih parametara za mikrosatelitsku DNK jedinki mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica®.
Vrednost inbriding koeficijenta (Fis) nije pokazala statisticki znac¢ajna odstupanja od Hardi-
Vajnbergove ravnoteze (HWE). N — broj jedinki; Ho — utvrdena heterozigotnost; He —
oc¢ekivana heterozigotnost; Fis — koeficijent inbridinga sa statistiCkim zna¢ajnostima (**P <
0,01; ***P < 0,001); A — broj alela po lokusu; Ar — bogatstvo alela.

KR mtDNK
Ucestalost KR mtDNK haplotipova
N
Da28 58 (41,13%)
Dalc 27 (19,15%)
Dala 21 (14,89%)
Da2a 2 (1,42%)
ATcsl 1 (0,71%)
ATcs3 31 (21,99%)
ATcs4 1 (0,71%)
LDH gen
LDH aleli
N
alel 100 210/282  (74,47%)
alel 90 72/282  (25,53%)
LDH genotipovi
N
100/100 81/141  (57,45%)
90/90 12/141  (8,51%)
90/100 48/141  (34,04%)
LDH gen
Ho 0,340
He 0,382
Fis 0,108
A 2
mikrosatelitska DNK
Ho 0,682
He 0,666
Fis -0,019***
A 8,583
Ar 4,583 + 0,65
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4. Rezultati

Tabela 13. Ucestalost KR mtDNK haplotipova, LDH genotipova, kao i vrednost statistickih parametara za mikrosatelitsku DNK mati¢nog jata
ribnjaka ,,Panjica® i referentnih populacija. Grupe mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“: Grupa 1 (autohtone jedinke koje karakterise DA mtDNK
haplotip, 100/100 genotip i > 0,99% dunavskih alela mikrosatelitske DNK), Grupa 2 (hibridne jedinke koje pokazuju neusaglasenost na
razli¢itim genetickim markerima), Grupa 3 (alohtone jedinke koje karakterise AT mtDNK haplotip, 90/90 genotip i > 0,99% atlantskih alela
mikrosatelitske DNK).

N — broj jedinki; Ho — utvrdena heterozigotnost; He — o¢ekivana heterozigotnost; Fis — koeficijent inbridinga sa statistickim znac¢ajnostima (**P <
0,01; ***P < 0,001); A — broj alela po lokusu; Ar — bogatstvo alela.

Populacija N Ucestalost mtDNK haplotipova LDH-C1* genotipovi mikrosatelitska DNK
Da28 Dalc Dala Da2a ATcsl ATcs2 ATces3 ATces4d 90/90 90/100 100/100 Ho He Fis A Ar

reka Panjica 20 10 10 0408 0,389 -0,023*** 33833 3,698 0,60
g?ﬂézklpa”"ca 70 36 22 12 70 0655 0614 -0,059*** 4583 4,583 +0,66
g?ﬂézkzpa”"ca 66 22 5 9 2 27 1 7 48 11 0701 0,682 -0,021*** 7,333 6392+0,88
ribnjak Panjica 5 1 4 5 0,800 0,682 -0,064*** 4,667 3,247 +0,21
Grupa 3
ribnjak 13 2 3 7 1 0763 0,736  0,003** 6500 6,500 + 0,72
Braduljica
ribnjak Danska 10 8 2 0799 0,755 -0,006*** 6500 6,310 +0,76
Atersko jezero 8 1 7 0708 0618 -0,081*** 4,917 4,920 + 0,60
Trebisnjica 10 1 5 2 2 0767 0,733 0,007 6,667 6,670+0,83

Y 202 68 27 31 2 5 15 48 6
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4. Rezultati

Na osnovu RFLP analize LDH gena, autohtoni alel 100 je prisutan kod 74,5% jedinki
ribnjaka ,,Panjica“, dok je alohtoni alel 90 detektovan kod 25,5% jedinki (Tabela 12).
Ucestalost genotipova 90/90, 90/100 i 100/100 iznosila je 8,5%, 34,0% i 57,5%, respektivno
(Tabela 12, Slika 21). Detektovane vrednosti genetickog diverziteta LDH gena reflektuju
prisustvo hibridnih jedinki u mati¢nom jatu, dok su vrednosti inbriding koeficijenta statisticki
neznacajne.
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; —

428 bp ——M. W - — -

w400

353 bpse— e .— — — —

e 300

75 bp—

¥

100

Slika 21. Restrikcija LDH gena (428 bp) BseLl enzimom. Uzorci koji pripadaju dunavskoj
liniji ostaju neiseceni, u pitanju su homozigoti za alel 100 (genotip 100/100). Uzorci atlantske
linije su homozigoti za alel 90 (genotip 90/90), koji je iseCen na dva fragmenta duzine 353 i
75 bp (fragmenti duzine 75 bp su suviSe kratki i nisu jasno uo¢ljivi na gelu). Hibridne jedinke
su heterozigoti sa alelima 90 i 100 (genotip 90/100).

Nakon inicijalne analize mikrosatelitskih podataka, nulti aleli nisu detektovani u
uzorku, niti je zabelezeno odstupanje od HWE, odnosno sve populacije su u geneti¢koj
ravnotezi.

Vrednosti parametara genetickog diverziteta (Ho, He, A i Ar) najnize su u populaciji iz
reke Panjice, dok su u ribnjackim populacijama zabelezene evidentno vise vrednosti (Tabela
13).

Na osnovu rezultata STRUCTURE analize, utvrdeno je da AK dostize maksimalnu
vrednost za K = 2 (Tabela 9 u Prilogu), odnosno da su populacije jasno podeljene u grupe koje
korespondiraju dunavskom i atlantskom poreklu (Slika 22). Prvu grupu (Slika 22; oznacena
crvenom bojom) ¢inile su jedinke iz reke Panjice, i ova grupa je okarakterisana kao dunavska.
Drugu grupu cinile su jedinke iz ribnjaka Braduljica, ribnjaka iz Danske, Aterskog jezera i
reke Trebisnjice (Slika 22, oznacena plavom bojom), i ova grupa je okarakterisana kao
atlantska.
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4. Rezultati

ribnjak ribnjak Atersko reka
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Sllka 22. Procenjena populaciona struktura u STRUCTURE anaI|Z| mlkrosatelltske DNK. Bele linije razdvajaju analizirane populacije. Najverovatniji broj
grupa (K) analiziranih uzoraka zasnovan je na AK metodi; u narednim koracima, dalje subdiferencijacije u okviru svake od grupa nije bilo. Struktura
populacije mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“ je uvecana i prikazana izmedu strelica, pri ¢emu svaka kolona predstavlja jedinku (broj ispod kolone odgovara
Sifri jedinke iz Tabele 10 u Prilogu). Crvena boja ilustruje geneticki udeo DA, a plava AT alela.
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4. Rezultati

Jedinke mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica* su rasporedene u obe grupe, pri ¢emu kod
vec¢ine (104 jedinke, 73,8% mati¢nog jata) nije zabelezeno prisustvo AT alela (> 0,99 DA
alela), odnosno detektovana je niska introgresija AT alela — dve jedinke su posedovale 0,97 i
0,88 udela DA alela, respektivno (Slika 22, 23, Tabela 10 u Prilogu). Sve jedinke rasporedene
u prvu, dunavsku grupu imale su autohtoni DA mtDNK haplotip, medutim, medu njima 32
jedinke imale su heterozigotni LDH genotip, a tri su bile homozigoti za LDH 90 alel. U
ostatku uzoraka, devet jedinki je imalo nivoe introgresije AT alelima u rasponu od 0,49 do
0,82 i AT haplotipove. Takode, svi tipovi LDH zigotnosti, uklju¢uju¢i LDH 100 homozigote
su bili prisutni unutar ove hibridne grupe (Slika 22, 23, Tabela 10 u Prilogu). Preostalih 26
jedinki pripadalo je atlantskom klasteru, sa udelom DA alela ispod 0,07. Ove jedinke su
pretezno imale AT poreklo i na drugim markerima (KR mtDNK i LDH; Slika 23).

U cilju utvrdivanja autohtonog genetickog udela, nakon sprovedenih analiza
(sekvenciranje KR mtDNK, RFLP analiza LDH gena i STRUCTURE analiza mikrosatelitskih
lokusa), jedinke ribnjaka ,,Panjica” rasporedene su u tri grupe (Tabela 13; Tabela 10 u
Prilogu; Slika 23).

Prva, Grupa 1, obuhvatala je 70 autohtonih jedinki, odnosno jedinke koje poseduju
DA KR mtDNK haplotip, 100/100 LDH genotip i izuzetno visok udeo DA alela (> 0,99).
Grupa 2 ukljucivala je 66 jedinki koje su bile hibridi ili su pokazivale neusaglasenost na
razlicitim genetickim markerima. Grupa 3 se sastojala od pet alohtonih jedinki koje su nosile
AT KR mtDNK haplotip, 90/90 LDH genotip i izuzetno visok udeo AT alela (> 0,99), (Tabela
13; Tabela 10 u Prilogu; Slika 23).

Na osnovu analize srodni¢kih odnosa 70 jedinki Grupe 1 mati¢nog jata ribnjaka
,Panjica“ identifikovano je 11 punorodnih familija. Svaku identifikovanu punorodnu familiju
¢inile su dve jedinke. Sedam punorodnih familija karakterisale su ,,Prob (Inc.) vrednosti vise
od 0,500 i ,,Prob (Exc.)* vrednosti nize od 0,500 (Tabela 11 u Prilogu).
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Slika 23. mtDNK haplotip, LDH genotip i udeo dunavskih alela mikrosatelitske DNK kod jedinki mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“. Crvenom
bojom je prikazan DA geneticki udeo, a plavom AT geneticki udeo. Kolone predstavljaju jedinke koje su analizirane na tri geneti¢ka markera
(sifre jedinki i grupe kojima one pripadaju odgovaraju broju jedinke i dodeljenoj grupi u Tabeli 10 u Prilogu).
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4. Rezultati

4.3. ESHIPPOsalmo model

Primenom ordinacionog procesa UMAP modela izdvojeni su glavni diskriminirajuci
parametri ESHIPPOsalmo modela za procenu odrzivog kori$¢enja i prioriteta konzervacije
analiziranih populacija potoc¢ne pastrmke (Slika 24, 25). Populacije sa 46 lokaliteta su
ordinirane primenom UMAP modela u dvodimenzionalnom prostoru (Slika 24) i rasporedene
u Cetiri klastera pomoc¢u Stablo odluc¢ivanja algoritma (Slika 25). Na podelu populacija u
klastere, kao i na njihov polozaj u UMAP prostoru primarno su uticali ugrozavajuci faktori na
diverzitet, koji su definisani akronimom ,,HIPPO®“. Prisustvo alohtonih filogenetskih linija
kompleksa potocne pastrmke (parametar I; Slika 25) izdvaja se kao glavni parametar koji je
uticao na razdvajanje populacija u Cetiri klastera. Na Slici 24 je jasno definisan gradijent i to:
sa leve strane (Klaster O koji ¢ine 15 lokaliteta sa ocenom 1, parametra 1) ka desnoj strani
(Klasteri 1, 2 i 3 koji ¢ine 31 lokalitet sa ocenom 5, parametra 1) UMAP prostora.
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Slika 24. Grupisanje analiziranih populacija primenom ordinacionog procesa UMAP modela.
Cetiri identifikovana klastera korigéenjem Stablo odlucivanja algoritma su oznaéeni razli¢itim
bojama. Analizirane populacije su prikazane rednim brojevima u UMAP prostoru, koji
korespondiraju rednom broju i nazivu lokaliteta iz Tabele 14. Klaster duz donjeg levog dela
UMAP prostora (plava boja) karakterise se prisustvom alohtonih filogenetskih linija potocne
pastrmke, nasuprot klasterima koji se nalaze u gornjem desnom uglu (narandzasti, zeleni i
crveni).
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4. Rezultati

U donjoj levoj strani UMAP prostora (Klaster 0) grupisano je 17 populacija sa
prisustvom alohtonih filogenetskih linija, nasuprot gornjoj desnoj strani u kojoj se izdvajaju
preostala tri klastera. Populacije koje se ne nalaze u okviru zasti¢enog podrucja (ili je manje
od 50% populacije u zasticenom podrucju; parametar pa; Slika 24) grupisane su u Klastere 2 i
3, koji se nalaze u gornjem desnom uglu UMAP prostora. Klaster 1, koji se nalazi uz Klastere
21 3, ¢ine populacije sa 12 lokaliteta koje su gotovo kompletno u okviru zasticenog podrucja
(Slika 24). Takode, fragmentacija stanista (parametar fe; Slika 25) je identifikovana kao jedan
od znacajnih parametara za raspodelu populacija u Klastere 2 (populacije sa osam lokaliteta
na kojima je zabelezena fragmentacija staniSta) i 3 (populacije sa devet lokaliteta na kojima
nije prisutna fragmentacija stanista) (Slika 24). Ostvarena produkcija (parametar ap) i
destrukcija staniSta (parametar de) su parametri koji su doprineli raspodeli populacija u
Klaster 2; medutim, odnose se samo na dodatnu diferencijaciju populacija unutar pomenutog
Klastera.

.
I

— E——

pa

S —

fe ap

A

de

(

Slika 25. Sematski prikaz rezultata Stablo odlu¢ivanja algoritma kojim su detektovani
najbitniji parametri za grupisanje analiziranih populacija u klastere na Slici 24. | — prisustvo
alohtonih vrsta i/ili filogenetskih linija; pa — procenat prisustva populacije u zasticenom
podrucju; fe — fragmentacija (i izolacija) stanista; ap — ostvarena produkcija; de —destrukcija
stanista.

Na osnovu ukupnog broja bodova ESHIPPOsalmo modela procenjen je nivo
odrzivosti analiziranih populacija (Tabela 14), dok je prostorni raspored i prikaz odrzivosti
populacija na teritoriji Srbije prikazan na Slici 26.
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4. Rezultati

Tabela 14. Rezultati ESHIPPOsalmo modela za procenu odrzivosti istrazivanih populacija potoéne pastrmke. Klaster UMAP modela — ordinacija populacija u klastere na

osnovu UMAP analize (Slika 24).

Ekoloska specijalizacija vrste (ES): h — staniste, d — ishrana, rs — reproduktivni sistem, Ic — Zivotni ciklus, bs — veli¢ina tela, re — nivo izolacije populacije; Geneti¢ke Strukture
populacije (GS): ps — filogeografska struktura populacije; Indeks lokalne odrzivosti populacija (ILSFP): pd — gustina populacije, ap — ostvarena produkcija, nAge — broj
uzrasnih klasa, Lmean — prose¢na zabelezena duzina jedinki u populaciji, pa — procenat prisustva populacije u zasticenom podruéju; HIPPO faktori: H — promena stanista (bez
fragmentacije), de — destrukcija stanista, fe — fragmentacija (i izolacija) stanista, | — alohtone vrste i/ili filogenetske linije, P — zagadenje, P — rast humane populacije, O —
eksploatacija.

klaster nivo
UMAP ES YES | GS ILSFP Y ILSFP HIPPO YHIPPO | ¥ | odrZivosti
modela |h d rs Ic bs re pd ap nAge Lmean pa H I P P O populacije
1. Boranjska reka 3 5 3 5 3 5 3 24 | 3|1 3 3 1 1 9 5 5 5 5 5 5 5 35
2. Ljubovida 2 5 3 5 3 5 3 24 |33 1 3 3 1 11 3 5 3 5 5 3 3 27
3. Raca 5 3 5 3 5 3 24 [ 3|1 3 1 1 3 9 5 5 5 5 5 5 5 35
4. Gracanica 5 3 5 3 5 5 26 | 3|1 1 1 1 5 9 1 5 3 5 5 5 5 29
5. Vapa 5 3 5 3 5 3 24 | 3/3 3 5 1 3 15 5 5 5 5 5 5 5 35
6. Povlenska reka 3 5 3 5 3 5 3 24 | 3|3 5 3 1 1 13 5 5 5 5 5 5 5 35
7. Gradac 0 5 3 5 3 5 3 24 11 3 3 3 3 13 3 5 5 1 5 5 3 27
8. Petinja 3 5 3 5 3 5 5 26 | 3|3 5 3 1 3 15 3 5 3 5 5 3 5 29
9. Katusnica 5 3 5 3 5 3 24 |51 3 3 1 3 11 5 5 5 5 5 3 5 33
10. Veliki Rzav 0 5 3 5 3 5 3 24 |11 3 3 3 5 15 5 5 5 1 5 5 3 29
11. Panjica 5 3 5 3 5 3 24 |33 3 3 1 3 13 5 5 5 5 5 5 5 35
12. Tolisnica 2 5 3 5 3 5 5 26 | 5|1 1 3 1 1 7 3 5 3 5 5 5 5 31 69 | umeren
13. Brvenica 0 5 3 5 3 5 5 26 1|1 3 3 1 3 11 5 5 5 1 5 5 5 31 69 | umeren
14. Maglicka reka 2 5 3 5 3 5 5 26 3|1 1 3 1 1 3 3 3 5 3 5 5 27 63 | umeren
15. Bresnicka reka 3 5 3 5 3 5 5 26 | 3|1 3 1 1 1 5 5 5 5 5 5 5 35
16. Studenica 5 3 5 3 5 5 26 3|1 3 3 1 5 13 3 5 3 5 5 5 3 29
17. Izubra 5 3 5 3 5 3 24 |33 1 1 1 5 11 5 5 5 5 5 5 5 35
18. Brevina 5 3 5 3 5 1 22 | 3/3 3 3 1 5 15 5 5 5 5 5 5 5 35
19. Gokéanica 0 5 3 5 3 5 5 26 |11 3 3 1 1 9 5 5 5 1 5 5 5 31 umeren
20. Samokovska 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 1 1 3 9 1 3 5 1 3 3 3 19
21. Brzecka reka 0 5 3 5 3 5 5 26 | 1|1 3 1 1 5 11 3 3 5 1 5 3 3 23 61 | umeren
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Tabela 14. Nastavak.
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4. Rezultati

stepen odrzivosti populacije

nizak umeren visok

Slika 26. Rezultati procene odrzivosti istrazivanih populacija poto¢ne pastrmke procenjeni pomocu
modela ESHIPPOsalmo. Redni broj i naziv lokaliteta iz Tabele 14, odgovara broju lokaliteta na karti.
Kruzne oznake koje se nalaze uz redne brojeve prikazuju rezultate procene odrzivosti populacija
poto¢ne pastrmke po lokalitetima. Kruznim grafikom, u gornjem desnom uglu, prikazana je
procentualna zastupljenost rezultata ESHIPPOsalmo modela za celokupan uzorak.
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4. Rezultati

Procenom parametara ESHIPPOsalmo modela, zabelezeno je da nijedna od
analiziranih populacija ne poseduje veoma visok nivo odrzivosti (Tabela 14). Od analiziranih
populacija sa 46 lokaliteta, 41% odlikuje visok stepen odrzivosti, 46% umeren, dok 13%
odlikuje nizak stepen odrzivosti (Slika 26).

Na osnovu ukupnog broja bodova Ekoloske specijalizacije, Geneticke strukture,
Indeksa lokalne odrzivosti ribljih populacija i HIPPO faktora, 19 populacija su oznacene kao
visoko odrzive (Tabela 14, Slika 26). Populacije visokog stepena odrzivosti detektovane su u
svim analiziranim re¢nim sistemima Crnomorskog sliva, kao i u slivu Strume (Slika 26).
Najvisa vrednost zbira analiziranih parametara u uzorku zabelezena za populaciju sa lokaliteta
Janjska reka (79 poena), a prac¢ena je populacijom sa lokaliteta VVapa (77 poena) (Tabela 14).

Umeren nivo odrzivosti procenjen je za populacije sa 21 lokaliteta koji pripadaju
slivovima Drine, Kolubare, Zapadne Morave, Juzne Morave i Timoka, ukljucujuéi i direktne
pritoke Dunava (Slika 26).

Sest populacija sa lokaliteta: Samokovska reka, Bistricka reka, Vlasina, Jerma,
Jelasnicka reka i TripuSnica poseduje nizak nivo odrzivosti na osnovu zbira procenjenih
parametara ESHIPPOsalmo modela. Pregledom njihove raspodele u Klastere primenom
ordinacionog procesa UMAP modela jasno se uocava da je glavni ugrozavajuéi faktor
populacija sa lokaliteta Bistricka reka i Jelasnicka reka fragmentacija stanista, dok je
odrzivost preostale Cetiri populacije upitna usled prisustva jedinki alohtonih filogenetskih
linija poto¢ne pastrmke (Klasteri 2, 0, respektivno, Slika 24, Tabela 14). U celokupnom
uzorku, najniza dobijena vrednosti zbira analiziranih parametara je za populaciju sa lokaliteta
Vlasina (49 poena; Tabela 14).
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5. DISKUSIJA

Istrazivanje populacija poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije neraskidivo je povezano
sa neophodnosc¢u rasvetljavanja pojedinih filogenetskih nedoumica unutar kompleksa S. trutta
iz celokupnog areala. Stoga je u ovoj disertaciji sprovedena filogenetska revizija kompleksa
potocne pastrmke na obimnom uzorku, kako bi se uporedila literaturno poznata demografska
dinamika sa trenutnom prostornom raspodelom genetickog diverziteta. Takode, u cilju
ocuvanja intraspecijskog diverziteta vrste, neophodno je poznavati njenu geneticku strukturu
Sto je fundamentalno za razvijanje efikasnih konzervacionih strategija (Klobucar i sar., 2013;
Schrimpf i sar., 2014; PBuretanovié, 2020).

5.1. Vremenski kalibrisana filogenija Salmo spp.

U cilju procene vremena divergencije kompleksa poto¢ne pastrmke, u ovoj disertaciji
kalibracija molekulskog sata vrSena je pomocu tri vremenske odrednice. Hronogram je
kalibrisan kori§¢enjem dve fosilne tacke kalibracije, jedne (S. immigratus) za procenu starosti
roda Salmo i druge (S. derzhavini) za procenu vremena divergencije kompleksa potoc¢ne
pastrmke, zajedno sa tackom geoloske kalibracije (geoloSka starost Ohridskog jezera) za
procenu najmladeg zajednickog pretka S. ohridanus (Tabela 10). Prilikom poredenja vremena
divergencije roda Salmo, kao i kompleksa poto¢ne pastrmke iz ove disertacije, sa literaturnim
podacima, vazno je imati na umu da je Medunarodna unija geoloskih nauka (eng.
International Union of Geological Sciences — IUGS) 2009. godine izmenila ,,sluzbeni* okvir
datiranja pliocena (Gibbard i Head, 2009; Gibbard i sar., 2010). Konkretno, period gelasijen
(eng. Gelasian) je premesten iz pliocena u pleistocen kako bi geoloska vremenska skala
postala konzistentnija sa znacajnim promenama na planeti Zemlji koje su se odigrale pre oko
2,6 mgod. Zapravo, po novoj vremenskoj skali pleistocen je ,,sluzbeno* poceo pre 2,58 mgod
u odnosu na prethodno datiranje po kome je pleistocen poceo pre 1,8 mgod. Ova promena u
datiranju pleistocena i pliocena izazvala je konfuziju u nau¢noj zajednici, npr. u radu Sanz
(2018), navodi se sledece ,,...najstariji zabelezeni fosil poto¢ne pastrmke pronaden je na
Kavkazu i datiran je za period ranog pliocena, odnosno pre 2 mgod“. Takode, u radovima
Osinov i Bernatchez (1996), Bernatchez (2001), Susnik i sar. (2005) i Sanz (2018) procene
vremena divergencije kompleksa poto¢ne pastrmke su datirane za period gelasijena (ili nakon
njega) i stoga se odnose na pleistocen. Dakle, u vecini studija, kada autori govore o pliocenu,
oni zapravo misle na gelasijen, odnosno period koji po novoj vremenskoj skali pripada
pleistocenu.

Na osnovu dobijenog hronograma, najmladi zajednicki predak roda Salmo datiran je
za period kasnog miocena (pre 11,39 mgod; Slika 15), dok su se, suprotno uobicajenom
misljenju, glavne podele unutar kompleksa potocne pastrmke odigrale u kasnom pliocenu (pre
3,44-3,22 mgod), a ne u pleistocenu (sensu Gibbard i Head, 2009, Gibbard i sar., 2010).
Datiranje najmladeg zajednickog predka roda Salmo za period kasnog miocena podrzano je
analizom koja je vrSena i sa dve tacke kalibracije, odosno isklju¢ivanjem S. immigratus
(Tabela 10). Kalibracijom koja ne uklju¢uje S. immigratus, poreklo roda Salmo datirano je za
rani pliocen (pre 4,38 mgod). Evidentno, datiranje diverzifikacije unutar kompleksa poto¢ne
pastrmke je pod jakim uticajem vremenske kalibracije starosti roda Salmo. Sli¢ni rezultati za
datiranje dobijeni su i u studijama Créte-Lafreniére i sar. (2012) i Lecaudey i sar. (2018), u
kojima su fosilni nalazi rodova Salvelinus i Oncorhynchus koris¢eni za kalibraciju filogenije
porodice Salmonidae, a najmladi zajednicki predak roda Salmo datiran za srednji miocen (pre
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~13 mgod). Kompleks poto¢ne pastrmke u analizi Créte-Lafreniére i sar. (2012) predstavljen
je taksonom S. platycephalus (AD filogenetska linija) i jedinkom nedefinisane filogenetske
linije, dok su u istrazivanje Lecaudey i sar. (2018) samo ukljucene jedinka MA linije i tri
jedinke nedefinisane filogenetske linije. Obe studije su datirale najmladeg zajedni¢kog pretka
kompleksa potocne pastrmke u pliocen (pre ~3,4 i ~4,8 mgod, respektivno). Bitno je naglasiti
da su hronogrami u radu Créte-Lafreniere i sar. (2012) i ovoj disertaciji zasnovani na analizi
mtDNK, dok su procene u radu Lecaudey i sar. (2018) vrSene na osnovu metode RAD-
sekvenciranja jedarne DNK. Stoga, analizom dva razli¢ita i medusobno nezavisna tipa
genetickih markera dobijene su priblizne procene vremena divergencije roda Salmo i
diversifikacije kompleksa poto¢ne pastrmke. Nedavno, u radu Mari¢ i sar. (2023b) mesinska
kriza saliniteta i geoloski dogadaj Lago Mare u Mediteranu primenjeni su kao geoloska tacka
kalibracije za molekularno datiranje razdvajanja izmedu AD i DA linija. U navedenom radu
sugerisano je da su se prve podele unutar kompleksa poto¢ne pastrmke mogle odigrati ve¢ u
kasnom miocenu, sa procenom grananja DA linije od pre ~2 mgod, odnosno, procenom koja
je u saglasnosti sa rezultatom dobijenim u ovoj disertaciji (pre 2,1 mgod, 95% HPD intervali:
1,12- 3,15). Navedeno dodatno potkrepljuje rezultate ove studije i relevantnost koris¢enja
fosila S. immigratus kao kalibracione ta¢ke za procenu vremena divergencije roda Salmo.
Stavise, neki od kljuénih dogadaja tokom procesa specijacije evropskih ciprinida, takode, su
se odigrali u pliocenu (Zardoya i Doadrio, 1999), sto je dokazano za rodove Telestes (Buj i
sar., 2017) i Phoxinus (Reier i sar., 2022). Naime, o¢ekivano je da brojne slatkovodne ribe
dele zajednicku filogeografsku istoriju buduéi da je ona usko povezana sa biogeografskom
evolucijom specifiénog regiona (Sanz, 2018; Velickovié i sar., 2023).

Pliocensko poreklo sugeriSe da filogenetske linije kompleksa poto¢ne pastrmke nisu
formirane usled geo(hidro)morfoloskih promena tokom glacijacija i interglacijacija, koje su se
u mediteranskom regionu i Evropi odigrale u periodu pre 2,8- 2,5 mgod (Gibbard i sar., 2010),
veé su rezultat orogeneze i evolucije slivova. Naime, pravac toka i koli¢ina vode glavnih
recnih sistema koji odvode vode sa Alpa vremenom su se znatno promenili. Izmedu kasnog
miocena i ranog pliocena vode sa Alpa, ukljuéujuéi Centralne Alpe (Svajcarske Alpe),
pretezno su odvodile reku Rona-Are-Dunav, koje su tekle prema istoku u Panonsko jezero. U
ovom periodu proto-Du je odvodila vodu severnih Jura i tekla ka Mediteranu, dok je proto-
Rajna bila mali potok koji se uliva u Severno more. Tokom ranog pliocena tokovi paleo-Are i
paleo-Rone su se odvojili od Dunava i spojili su se sa slivom reke proto-Du odvodeéi vodu
Centralnih Alpa u Mediteran. U tom periodu paleo-Dunav je odvodio vodu sa Isto¢nih Alpa,
dok je Rajna prosirila svoje slivno podru¢je ka jugu u basen Molase. U ranom pleistocenu Are
i gornja Rajna su postale deo sliva Rajne, koji se proSirio do Centralnih Alpa (prema
Khondkarian i sar., 2004a, 2004b; Berendsen, 2005; Popov i sar., 2006; Reiter i sar., 2015;
Veli¢kovic i sar., 2023).

Pod pretpostavkom da su ,,glavne” filogenetske linije kompleksa potocne pastrmke
poreklom iz pliocena, ancestralne populacije su mogle nastati u slivu Paratetisa/Panonskog
jezera, ukljucujuci paleo-Dunav, i pre¢i u Mediteran tokom ranog pliocena, nakon sto su se
Are i Rona odvojile od paleo-Dunava i pridruzile Du re¢nom sistemu (Are-Du) (1 — Slika 27).
Ovo je u skladu sa procenom koju su dali Osinov i Bernatchez (1996) da se nastanak
kompleksa potocne pastrmke odigrao u slivovima Ponto-Kaspijskog regiona. Alternativno,
ancestralne populacije kompleksa potocne pastrmke su mogle dopreti do Mediterana tokom
Lago Mare faze, u periodu kada se slatka ili slabo braki¢na voda povremeno izlivala iz
Paratetisa/Panonskog jezera u Mediteran (Bianco, 1990; Stoica i sar., 2016; van Baak i sar.,
2017) ili tokom Zanklija, periode pliocenske epohe tokom koje je doSlo do ponovnog
punjenja Mediteranskog mora vodom iz Atlantika preko Gibraltara (Van Couvering i sar.,
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2000). Manje verovatna opcija dospeca ancestralnih populacija u Mediteran je vodom iz
Paratetisa/Panonskog basena preko Balkana, kako je sugerisano u radu Mari¢ i sar. (2023b).
Ovo bi postavilo vreme razdvajanja ME, AD i MA, kao i AT i DA linija u period miocena.
Ovaj scenario nije osporen rezultatima molekularnog datiranja iz ove disertacije, na osnovu
kojih je najmladi zajednic¢ki predak kompleksa S. trutta datiran za pre 3,97 mgod sa 95%
HPD intervalom pouzdanosti u opsegu od pre 2,34 do 5,88 mgod. Medutim, nalazi vi$e autora
(Snoj i1 sar., 2011, 2021; Berrebi i sar., 2013; Sanz, 2018), kao i rezultati ove disertacije,
sugeri$u da je kompleks poto¢ne pastrmke nastao u slivu Isto¢nog Mediterana, potencijalno
na Balkanu (2 — Slika 27). Na osnovu patristickih distanci unutar filogenija, AD i pojedini
MA haplotipovi najsrodniji su vrstama S. obtusirostris i S. ohridanus. Stavise, ancestralnost
AD filogenetske linije je dodatno iskazana njenom centralnom pozicijom na mrezi
haplotipova, kao i rezultatima metode dekompozicije stabla na kojoj su pojedini AD
haplotipovi najblizi centru. Koristeci set jedarnih markera, Snoj i sar. (2021) su demonstrirali
da je bazalna podela unutar kompleksa poto¢ne pastrmke ona koja je odvojila atlantsku
pastrmku od Mediterana, dok je DA pozicionirana izmedu ME i AD linija. To bi moglo da
znaci da je kompleks poto¢ne pastrmke kolonizovao Centralne Alpe tek nakon formiranja
re¢nog sistema Are-Du (3 — Slika 27). 1z ovog regiona populacije su mogle preéi u sliv
Atlantika kada je Rajna dosegla do Alpa u ranom pleistocenu i obuhvatila reke ove regije (4 —
Slika 27). Alternativno, kolonizacija atlantskog sliva duz mediteranske obale i preko
Gibraltara se takode ne moze odbaciti (5 — Slika 27). Na osnovu pretpostavke da je kompleks
potocne pastrmke nastao u isto¢nom delu basena Mediterana i rezultata filogenetske analize
Snoj i sar. (2021), DA linija se mogla pojaviti nakon kolonizacije sliva Kaspijskog mora iz
isto¢nog Mediterana. Takav prelazak je mogao biti preko potencijalnog morskog koridora u
dolini gornjeg toka Eufrata (6 — Slika 27; Chepalyga, 1995; Popov i sar., 2006) ili se prelazak
odvijao u dva koraka. Kompleks poto¢ne pastrmke je prvo kolonizovao paleo-Eufrat, koji je
do srednjeg pliocena verovatno bio povezan sa Mediteranom (Demir i sar., 2007, 2008),
odakle su populacije presle u re¢ni sistem Kura-Araks (sliv Kaspijskog mora), nakon
preusmerenja recnog toka. Reke Eufrat, Kura i Araks poti¢u sa Jermenske visoravni,
medutim, njihova istorija i poreklo jo§ uvek nisu dovoljno istrazeni (Ayvazyan i sar., 2019).
Prelazak u sliv Kaspijskog mora podrzan je i informacijama sa mreze haplotipova, na kojoj se
uocava da su DA i AD filogenetske linije povezane haplotipovima lran2, endemicnog i
karakteristi¢énog za Kaspijsko more (Vera i sar., 2011) i ADcsTil koji se javlja u slivu Vardara
(Mari¢ i sar, 2017a). Medutim, haplotip iz Vardara sugeriSe jo$ jednu potencijalnu
kolonizacionu rutu preko moguceg pliocenskog prolaza, koji je povezivao Egejsko more i
Dakijski basen (7 — Slika 27) ili preko Bosforskog prolaza (8 — Slika 27; Clauzon i sar., 2008).
Svaki od navedenih prolaza mogao bi posluziti kao koridor za prelazak kompleksa potocne
pastrmke iz isto¢nog Mediterana u Ponto-Kaspijski sistem, gde se vremenom formirala DA
filogenetska linija (Velickovi¢ i sar., 2023).
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Slika 27. Pojednostavljena palinspasticka mapa epohe pliocena sa indikacijama hipotetickih
kolonizacionih ruta kompleksa poto¢ne pastrmke (oznacene strelicama). Isprekidane linije
oznacavaju migracione puteve za koje se smatra da su manje verovatni. Braki¢ne vode su
oznacene zelenom bojom, slatkovodna jezera/mocvare i reke svetloplavom bojom, mora
tamnoplavom bojom, planinski lanci su prikazani tamnosivom bojom, dok su kopnene mase
prikazane svetlosivom bojom. Sve geografske karakteristike su tenativno pozicionirane.
Izradeno i modifikovano prema Popov i sar. (2004, 2006), Neubauer i sar. (2015).

Analizom KR mtDNK uvidaju se razlike unutar ,,glavnih i ,,manjih* linija kompleksa
poto¢ne pastrmke, medutim, nedovoljan broj informativnih karaktera (Tougard, 2022)
onemogucéava razreSavanje nedoumica u vezi sa visim hijerarhijskim nivoima filogenije
kompleksa, kao i pojave hibridizacije i retikularne evolucije (Susnik i sar., 2007; Snoj i sar.,
2021). U radu Sanz (2018) sugerisano je da uzorkovanje u nedovoljno istrazenim regionima
distribucije kompleksa potocne pastrmke, moze rezultirati detekcijom intermedijarnih ili
ancestralnih haplotipova, koji bi pomogli u razja$njenju nedovoljno jasnih aspekata
filogenetske istorije kompleksa. Rezultati ove disertacije ukazuju da analiza veceg broja
uzoraka i bolja pokrivenost teritorije mogu doprineti razjaSnjavanju filogeografskih obrazaca
(distribucija DA-ES 1 DA-BS haplogrupa), ¢ak i identifikaciji grupa intermedijarnih
haplotipova unutar filogenetskih linija (identifikacija DA-INT haplogrupe), ipak ovaj pristup
ne moze doprineti razresavanju politomija na nivou linija (Snoj i sar., 2011; Hashemzadeh
Segherloo i sar., 2012; Sanz, 2018). Na nivou mtDNK navedene politomije bi se mogle resiti
ukljuc¢ivanjem dodatnih mtDNK markera (npr. COl, Cytb; Créte-Lafreniére i sar., 2012; Turan
i sar., 2020, respektivno), analizom kompletnih mitogenoma (Guinand i sar., 2021; Tougard,
2022) ili kombinacijom sa setovima jedarnih gena. Analize setova jedarnih gena (Pustovrh i
sar., 2014; Snoj i sar., 2021) ili, idealno, primena RAD-sekvenciranja ili UCE markera, mogu
se sprovesti i u cilju detekcije pretpostavljene hibridizacije izmedu filogenetskih linija
(Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021; Veli¢kovié i sar., 2023).
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5.2. Filogenija i filogeografija dunavske linije kompleksa poto¢ne pastrmke

Slozena hidrogeoloska istorija Ponto-Kaspijskog sistema oblikovala je evoluciju DA
filogenetske linije. Rezultati filogeografskih analiza ove disertacije nisu u suprotnosti sa
tvrdnjom Sanz (2018) da je izolacija crnomorskog i kaspijskog basena favorizovala
alopatricku divergenciju DA-BS i DA-ES haplogrupa. DA-BS i DA-ES haplogrupe $irile su
se ka zapadu i istoku, respektivno, a prisustvo DA-ES haplogrupe na Balkanu i u gornjem
toku Dunava rezultat je sekundarnih kontakata koji su usledili nakon poslednjeg glacijalnog
maksimuma na ovim prostorima (Veli¢kovic¢ i sar., 2023).

Rezultati ove studije nisu u potpunosti saglasni sa tvrdnjom da DA-BS zauzima
ancestralni polozaj u odnosu na DA-ES haplogrupu (Kohout i sar., 2013; Sanz, 2018).
Navedeno misljenje Kohout 1 sar. (2013) i Sanz (2018) podrzano je filogenetskim stablom,
metodom dekompozicije stabla i hronogramom iz ove disteracije (Slika 13, 14, 15). Medutim,
ancenstralnost DA-BS haplogrupe nije podrzana MJ mrezom haplotipova, gde se uocava da je
DA-BS divergentnija haplogrupa u odnosu na DA-ES, kao i da je povezanost DA linije sa
ostalim haplogrupama ostvarena preko DA-ES haplogrupe (Slika 9). Ova odstupanja mogu
biti rezultat nedovoljnog uzorkovanja na teritoriji Turske, gde je DA-BS haplogrupa najvise
distribuirana. U odnosu na rezultate Kohout i sar. (2013) i Sanz (2018), u ovoj disertaciji je
usled bolje geografske pokrivenosti regiona i ekstenzivne analize dostupnih podataka u vezi
sa DA linijom, identifikovana dodatna grupa DA haplotipova, koji zauzimaju intermedijarnu
poziciju izmedu DA-ES i DA-BS (Velickovic i sar., 2023).

Analize sprovedene u ovoj disertaciji jasno ukazuju da haplotipovi DaBS9 i DaBS10,
zajedno sa haplotipovima Da25 i DATR19 (Baric i sar., 2010; Ozen, 2013) formiraju blisko
srodnu haplogrupu (DA-INT) koja je pozicionirana izmedu DA-ES i DA-BS (Slika 9).
Intermedijarna pozicija DA-INT haplogrupe je sugerisana i na ML i Bl stablima (Slika 12).
Uprkos niskim vrednostima PP verovatnoca 1 nesignifikantnim vrednostima BS ponavljanja,
generalna topologija na osnovu koje je nova DA-INT haplogrupa intermedijarnog polozaja u
okviru DA linije, podrZzana je i rezultatima metode dekompozicije stabla (Slika 14)
(Velic¢kovi¢ 1 sar., 2023).

Nastanak tri DA haplogrupe moze se objasniti rekonstrukcijom evolucije sekvenci
(Slika 10), koja sugeriSe da je transverzija 542 G — C definisala razdvajanje DA-ES + DA-
INT od DA-BS haplogrupe, §to je praceno tranzicijom 541 G — A koja je odvojila kladu DA-
ES + DA-INT (iskljucuju¢i DaBS9) od haplotipa DaBS9, i konacno tranzicijom 548 C — T
koja je definisala DA-ES haplogrupu. Ovaj obrazac podrzava klasifikaciju DA-INT kao
tranzicione haplogrupe u odnosu na DA-ES i DA-BS, pri ¢emu je haplotip DaBS9 najsrodniji
DA-BS haplotipovima i najverovatnije predak drugih DA-INT haplotipova. Broj uocenih
sinapomorfija u kontrolnom regionu mtDNK koje definisu DA-INT haplogrupu je mali, ali
uporediv sa onim izmedu DU 1 AT ili izmedu ME i1 AD linija (Cortey i sar., 2004; Vera 1 sar.,
2010, 2015). Postoji samo jedna sinapomorfija (bez uocenih povratnih mutacija) koja
razdvaja DU 1 AT, atoje 713 C — T, dok 904 G — A1 907 A — G podrzavaju istu topologiju,
osim jedne povratne mutacije prisutne kod pojedinih haplotipova. Verovatnoca da su
otkrivene molekularne sinapomorfije koje podrzavaju podelu DA linije na tri haplogrupe
zapravo artefakti je izuzetno niska, s obzirom da su ih otkrili nezavisni istraziva¢i (Mari¢ |
sar., 2006b; Baric i sar., 2010; Ozen, 2013; Velickovié i sar., 2023).
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Tesko je doneti konacne zakljucke o filogeografiji DA-INT, buduéi da su zabelezena
samo Cetiri lokaliteta sa haplotipovima koji pripadaju ovoj haplogrupi. Haplotip Da25 je
zabelezen u sistemu reke In u gornjem delu sliva Dunava (Baric i sar., 2010), DATR19 unutar
sistema reke Koruh u basenu Crnog mora (Ozen, 2013), a haplotipovi DaBS9 i DaBS10 na
dva lokaliteta u sistemu Juzne Morave u srednjem delu sliva Dunava (Kohout i sar., 2013;
Mari¢ i sar., 2022; ova studija). Ovakva disjunktna distribucija bi mogla biti rezultat
nedovoljnog istrazivanja ovog regiona jer su kompletne KR mtDNK sekvence slabo dostupne
za lokalitete u donjem delu sliva Dunava i drugim evropskim rekama Crnomorskog basena.
Trenutno dostupni podaci o distribuciji DA-INT haplogrupe ukazuju da je zastupljenija u
slivu Dunava uzvodno od Gvozdene kapije (Slika 11), $to implicira da je poto¢na pastrmka
kolonizovala ovaj region u najmanje dva talasa, $to je ranije sugerisano u radu Mari¢ i sar.
(2022). Procena vremena divergencije sugeriSe da je ova haplogrupa formirana U ranom
pleistocenu (Tabela 10, Slika 15), Sto priblizno koincidira sa finalnim dospecem paleo-
Dunava do Crnog mora (pre 1,9 — 1,8 mgod; Matoshko i sar., 2019; Krézsek i Olariu, 2021;
Velic¢kovic i sar., 2023).

5.3. Filogeografska i populaciono-geneticka struktura poto¢ne pastrmke na teritoriji
Srbije

Ova studija predstavlja najobuhvatniju filogeografsku i populaciono-geneticku analizu
kompleksa potoéne pastrmke na Balkanu. Upotrebom biparentalnih mikrosatelitskih markera
zajedno sa mtDNK detektovana je slozena geneticka struktura poto¢ne pastrmke na teritoriji
Srbije. Medutim, zabeleZen je viSi nivo introgresije i introgresivne hibridizacije izmedu
autohtone DA linije poto¢ne pastrmke i alohtonih filogenetskih linija u odnosu na prethodne
studije, ¢ime su potvrdene pretpostavke ranijih istrazivanja radenih uglavnom analizom
mtDNK markera na manjem broju uzoraka (Mari¢ i sar., 2006b, 2022; Tosi¢ i sar., 2014,
2016; Simonovié i sar., 2017; Skraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh i sar., 2021).

Rezultati ove disertacije pruzili su nove uvide u filogeniju i filogeografiju kompleksa
poto¢ne pastrmke, kao i informacije o gotovo dvostruko vecem broju detektovanih
haplotipova za teritoriju Srbije u odnosu na sve prethodne studije (Mari¢ i sar., 2006b, 2022;
To$i¢ i sar., 2014, 2016; Simonovié i sar., 2017; Skraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh 1 sar.,
2021). Stavige, haplotipska raznovrsnost DA filogenetske linije na teritoriji Srbije znacajno
nadmasuje mnoge druge regione u slivu Dunava (Duftner i sar., 2003; Baric i sar., 2010;
Kohout i sar., 2013; Osz i sar., 2018), §to se ogleda u prisustvu haplotipova iz DA-ES i DA-
BS, kao i novoopisane DA-INT haplogrupe. U okviru DA linije zapaza se izraziti diverzitet
DA-ES haplotipova, od kojih je devet novoopisano od ukupno 19 detektovanih haplotipova u
okviru ove haplogrupe (Tabela 8). Distribucija haplotipova iz odredenih filogenetskih linija,
generalno, korespondira sa odgovaraju¢im slivnim podru¢jima, izuzev populacija koje su pod
uticajem antropogenih translokacija. U slivu Dunava takve translokacije su identifikovane u
12 populacija koje, uz autohtone DA, takode sadrze AT (7) ili AT i AD (5) haplotipove (Slika
8, Tabela 8). Na jednom lokalitetu nativno poreklo AD haplotipova se moze odbaciti usled
geografske udaljenosti od Egejskog sliva (19 — Gokcanica), dok je na Sest lokaliteta (32 —
Vucja reka, 33 — Jerma gornji tok, 34 — Jerma donji tok, 37 — Masuricka reka, 38 — Vrla, 39 —
Saovice), koji se nalaze u blizini Egejskog sliva, prisustvo AD haplotipova verovatno
posledica ljudskog uticaja, a manje verovatno posledica geo(hidro)morfoloskih promena
tokom glacijacija i interglacijacija koje bi mogle dovesti do kontakta Egejskog i Crnomorskog
sliva u grani¢nim podrué¢jima (Velickovi¢ i sar., 2023). Mari¢ i sar. (2022) su ve¢ ukazali na
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intenzivne translokacije jedinki u ovom regionu tokom proteklih decenija. U preostalim
populacijama Crnomorskog sliva koje su pod uticajem antropogenih translokacija zabeleZena
su dva alohtona haplotipa AT i AD linije, koji su prvi put opisani u ovoj disertaciji (ATcs54,
ADcs22; sistem reke Mlave; Tabela 8).

Na analiziranom podrué¢ju, AD linija je znatno manje diferencirana u poredenju sa DA
linijom. Od pet analiziranih populacija Egejskog sliva u cetiri populacije iz sliva Strume
prisutna su dva srodna autohtona AD haplotipa (AdAE1 i ADcsl), pri ¢emu je AJAEI
ucestaliji. Sa druge strane, u reci Tripusnici (sliv Vardara) prisutan je samo jedan alohtoni
haplotip (AdPrz) poreklom iz sistema Drim-Skadar (Mari¢ i sar., 2006b, 2017a). Sem
poslednje populacije, originalni filogeografski obrazac distribucije haplotipova u Egejskom
slivu je dobro oc¢uvan usled odsustva poribljavanja i translokacija.

U Srbiji haplogrupa DA-ES preovladuje u kompletnom Crnomorskom slivu,
odstupaju¢i od ovog obrasca samo na nekoliko lokaliteta. Na dva lokaliteta u slivu Zapadne
Morave DA-BS haplotip (DaBS1) je detektovan zajedno sa DA-ES haplotipovima (13 —
Brvenica, 19 — Gokcanica), dok je u slivu Juzne Morave u populaciji reke Vrle pronaden jo$
jedan DA-BS haplotip (DaBS11) uz translocirane AD haplotipove (Mari¢ i sar., 2022). U
populaciji sa lokaliteta Garvanica iskljucivo su detektovani haplotipovi DaBS9 i DaBS10 iz
DA-INT haplogrupe. Sve tri DA haplogrupe zabelezene su u slivu Juzne Morave na podrucju
Vlasinske visoravni, §to ukazuje na viSestruke talase kolonizacije ovog podrucja. Ovakva
geneticka struktura nije iznenaduju¢a s obzirom na to da je Vlasinska visoravan veoma
posebna po svom geomorfoloskom poreklu (Dimitrijevié, 1995; Knezevi¢-Dordevi¢ i Krstié,
1996; Mari¢ i sar., 2022) i da poseduje visok nivo diverziteta sa interesantnim biogeografskim
I filogeografskim obrascima (Stevanovi¢ i sar., 1995; Mari¢ i sar., 2006b; Sotiropoulos i sar.,
2007; Tot i sar., 2015; Veli¢kovié i sar., 2023).

Znacajan doprinos ove studije u sagledavanju diverziteta DA-ES haplogrupe na
teritoriji Srbije, ogleda se u opisu devet novih haplotipova. Posebnu konzervacionu vaznost
imaju haplotipovi koji se mogu oznaciti kao autohtoni za odredeno podrucje. Na teritoriji
Srbije, novoopisani haplotipovi koji su pronadeni na pojedinacnim lokacijama u visokim
frekvencijama, a ne javljaju se sa haplotipovima ribnja¢kog porekla su: Da29, Da35 i Da37
(Tabela 8, Slika 8).

Pregledom distribucije haplotipova Crnomorskog sliva Zapadnog Balkana, Dala je
najrasprostranjeniji haplotip koji se smatra predackim za ovo podrucje (Bernatchez 1 sar.,
1992; Marié i sar., 2006b, 2022; To$i¢ i sar., 2016; Simonovié i sar., 2017; Skraba Jurlina i
sar., 2020; Kanjuh, 2023). Takode, na osnovu rezultata ove disertacije, Dala je najucestaliji
haplotip na teritoriji Srbije (Tabela 8, Slika 8), kao i u okviru ¢itave DA linije (Slika 11).
Takode, na mrezi haplotipova, Dala haplotip je centralno pozicioniran u okviru DA-ES
haplogrupe (Slika 9).

U ovoj disertaciji za teritoriju Srbije po prvi put su analizirane prirodne populacije sa
34 lokaliteta, dok je odredeni broj populacija obradivan i u prethodnim studijama. Populacije
za koje je, uprkos analizi veceg broja jedinki u ovoj studiji, zabelezen ve¢ detektovani
diverzitet haplotipova poti¢u sa sledec¢ih lokaliteta: Tripusnica, Lisinska reka (Maric¢ i sar.,
2006Db; Tabela 8), Jelasni¢ka reka (Mari¢ i sar., 2006b; Simonovi¢ i sar., 2017; Tabela 8) i
Dojkinacka reka (Mari¢ i sar., 2006b; Kanjuh i sar., 2021; Tabela 8). U populaciji sa lokaliteta
Gradac u prethodnim studijama zabelezeni su isti DA haplotipovi kao u ovoj disertaciji
(Maric i sar., 2006b; Simonovi¢ i sar., 2017; Tabela 8), kao i domestifikovani AT haplotipovi
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(konkretno ATcs4 u ovoj i ATcsl u prethodnim studijama). Sa druge strane, u ovoj studiji, veci
diverzitet DA haplotipova u odnosu na prethodne studije, zabeleZzen je za populacije sa
lokaliteta Bresnicka reka, Brevina i Resava (Mari¢ i sar., 2006b).

Ve¢i diverzitet haplotipova, detektovan U 0voj disertaciji, moze se objasniti generalno
vec¢im brojem analiziranih jedinki po lokalitetu. Takode, analiza duzeg segmenta KR mtDNK
U odnosu na veéinu prethodnih studija (Mari¢ i1 sar.,, 2006b; To$i¢ i sar., 2014, 2016;
Simonovi¢ i sar., 2017), omogucila je opis novih haplotipova, budu¢i da je vecina
polimorfizama detektovana na pozicijama nakon poli T bloka.

Nalazi haplotipa Da23c detektovanog u studijama ToSi¢ i sar. (2014, 2016) u
populacijama sa lokaliteta Mirovstica, Kozica i Vratna nisu zabelezeni tokom ovog
istrazivanja. U ovoj studiji, na lokalitetima Kozica i Vratna najfrekventniji haplotip je Da34,
dok je u populaciji sa lokaliteta Mirovstica, pored haplotipa Da2a detektivanog u studiji To$i¢
(2014), detektovan haplotip Da33. U delu sekvence do poli T bloka sva tri haplotipa (Da23c,
Da33 1 Da34) imaju isti redosled nukleotida, medutim, sekvenca haplotipa Da23c je
verovatno loSeg kvaliteta nakon poli T bloka, te njegovo poredenje sa drugim DA
halotipovima ne pruza realne informacije (koris¢enjem alata BLAST u okviru NCBI baze,
haplotip Da23c poseduje 55 nukleotidnih razlika u odnosu na najsrodniji DA haplotip).
Navedene razlike mogu biti proverene ponovnim sekvenciranjem uzoraka iz ToSi¢ i sar.
(2014, 2016).

Haplotipski i nukleotidni diverzitet su vazni pokazatelji genetickog diverziteta
populacije, i tradicionalno se koriste u filogenetskim studijama zasnovanim na analizi mtDNK
(Fan i sar, 2021). Ocekivano, u analiziranim populacijama sa teritorije Srbije, najvise
vrednosti pomenutih parametara dobijene su za populacije u kojima je zabelezena introdukcija
alohtonih alela (Jerma gornji tok, Veliki Rzav; Tabela 9), ukljuéujuéi i ribnjacke populacije
(ribnjak Panjica, Tabela 9).

U studiji Simonovi¢ i sar. (2017) vrednosti haplotipskog diverziteta populacija
Crnomorskog sliva Srbije (u okviru populacija u kojima je zabelezeno vise od jednog
haplotipa) bile su prose¢no vise u odnosu na vrednosti iz ove disertacije (Tabela 9). U
pomenutom radu analiziran je manji broj jedinki po populaciji, u poredenju sa ovom
disertacijom, §to moZe znatno umanjiti preciznost rezultata i mogucnost otkrivanja retkih ili
jedinstvenih haplotipova, odnosno, stvarno prisutnog broja haplotipova, §to uz analizu kraceg
segmenta KR mtDNK dovodi do razlika izmedu stvarnog i detektovanog genetickog
diverziteta (Marshall i Brown, 1975). Na primer, za lokalitet Gradac u radu Simonovi¢ i sar.
(2017) analizom KR mtDNK do poli T bloka za tri jedinke, utvrdeno je da dve jedinke imaju
Dala haplotip, a jedna ATcsl haplotip, odnosno da vrednost haplotipskog diverziteta iznosi
0,667. U ovoj disertaciji je sa istog lokaliteta analiziran KR mtDNK (duzine 985 bp) za 18
jedinki i detektovani su Dala, Da2a i ATcs4 haplotipovi, te je vrednost haplotipskog
diverziteta iznosila 0,216 (Tabela 9). Sa druge strane, u ovoj disertaciji zabelezene su vise
vrednosti haplotipskog i nukleotidnog diverziteta dunavskih populacija (0 <H <0,891; 0 <=
<0,00711; Tabela 9) u poredenju sa populacijama Dunavskog sliva Austrije (0 <H < 0,684; 0
<7 <0,0067) (Baric i sar., 2010).

Zbog ograni¢ene dostupnosti KR mtDNK sekvenci pastrmskih populacija iz donjeg
dela sliva Dunava i drugih evropskih reka crnomorskog basena, nemoguce je rec¢i da li su DA-
BS i DA-INT haplotipovi Vlasinske visoravni povezani sa vec¢om populacijom ili
predstavljaju ostatak ograni¢enog talasa kolonizacije. Kako bi se odgovorilo na ovo pitanje,

94



5. Diskusija

neophodno je da se buduc¢a istrazivanja usmere na filogeografiju kompleksa poto¢ne pastrmke
isto¢nog Balkana, u idealnom slucaju, oslanjajuci se na obuhvatnije analize genoma (eng.
Genotyping-by-sequencing GBS) kako bi se detektovala razmena gena izmedu populacija
koje su pristigle tokom razli¢itih talasa kolonizacije ovog podrudja.

Ova studija je potvrdila prethodne navode da su jedinke poto¢ne pastrmke iz Egejskog
sliva i sistema Drim-Skadar (tj. Jadranskog sliva sensu lato) koris¢ene za poribljavanje
ribolovnih voda Srbije, verovatno i pre poribljavanja jedinkama atlantske domestifikovane
linije. To je posebno evidentno u sistemu Juzne Morave, u kome se javlja najveci broj jedinki
koje imaju AD haplotipove poreklom iz Egejskog sliva. Introdukcija pastrmke iz Egejskog
sliva u reku Jermu zapoceta je krajem 1980-ih godina izgradnjom pastrmskog ribnjaka u
gornjem toku Jerme u Bugarskoj, pri ¢emu je mati¢no jato ribnjaka formirano od jedinki iz
obliznje Trekljanske reke (Egejski sliv) iz Bugarske. Ribnjak je prestao sa radom oko 1990.
godine i vecina mati¢nih jedinki je pobegla u Jermu (Mari¢ i sar., 2022). Matice egejskog
porekla iz Jerme su vestacki mrestene i njihovom mladi vrsena su poribljavanja Vlasine, Vrle
i Masuricke reke (Mari¢ i sar., 2022). Haplotipovi poreklom iz sistema Drim-Skadar
pronadeni su u Egejskom slivu u reci Tripusnici u koju je AdPrz haplotip najverovatnije unet
poribljavanjima sprovedenim tokom 1970-ih godina (Mari¢ i sar., 2006b, 2017a), kao i u
sistemu Mlave (direktna pritoka Dunava) u kojoj je detektovan haplotip ADcs22, koji je
opisan u ovoj studiji i koji je veoma srodan haplotipu AdPrz, od koga se razlikuje za jednu
mutaciju (Slika 9).

U prethodnim istrazivanjima, AT haplotipovi su retko detektovani u pastrmskim
populacijama vodenih ekosistema Srbije (Mari¢ i sar., 2006b, 2022; Simonovi¢ i sar., 2017).
Medutim, u ovoj studiji, usled uzorkovanja na gotovo ¢itavoj teritoriji Srbije (bez Kosova i
Metohije) uz analizu veceg broja jedinki po lokalitetu, otkriven je znatno veci broj jedinki
koje imaju AT haplotipove. Atlantski haplotipovi su pronadeni na Cetvrtini svih ispitivanih
lokaliteta Crnomorskog sliva u Srbiji, odnosno gotovo 7% analiziranih jedinki imaju AT
haplotipove. U poredenju sa visokom introgresijom atlantskih gena u lokalne populacije
poto¢ne pastrmke na drugim lokalitetima u Evropi, pa i u drugim delovima sliva Dunava
(Kohout i sar., 2012), ¢ini se da je udeo AT haplotipova od pomenutih 7%, u Srbiji, mali.
Zabrinjava visoka zastupljenost AT haplotipova u sva tri ribnjaka u kojima se gaje jedinke
namenjene za poribljavanje (Tabela 8). Poribljavanje je uobicajena praksa i brzo se razvija u
Srbiji (Mari¢ i sar, 2006b, 2022), stoga ¢e introgresija atlantskim genima verovatno nastaviti
da raste ukoliko se ne promeni trenutna strategija upravljanja populacijama poto¢ne pastrmke.
Budu¢i da su DA haplotipovi, takode, prisutni u ribnjackim populacijama na teritoriji Srbije
(Tabela 8; Kanjuh i sar., 2021), stvarni udeo lokalno prisutnih, autohtonih, haplotipova u
prirodnim ekosistemima je teSko proceniti. Na primer, autohtonost haplotipa Da2a, koji je
Siroko rasprostranjen (i autohton) u pritokama gornjeg toka Dunava u Nemackoj, Sloveniji
(Bernatchez, 2001) i Austriji (Weiss i sar., 2001), je prethodno dovedena u pitanje za teritoriju
Srbije (Simonovi¢ i sar., 2015, 2017). Simonovi¢ i sar. (2015, 2017) smatraju da se
potencijalni alohtoni karakter haplotipa Da2a za teritoriju Srbije moze zakljuditi iz njegove
distribucije koja je uvek pra¢ena drugim DA haplotipovima, ali neretko i alohtonim AT
haplotipovima. Drugim recima, nikada nije zabelezeno da je haplotip Da2a fiksiran u
populaciji. U ovoj disertaciji, utvrdeno je da se haplotip Da2a javlja zajedno sa
preovladuju¢éim AT haplotipovima u mati¢nim jatima koja se koriste za poribljavanje
ribolovnih voda (Tabela 8). Haplotip Da2a je drugi najucestaliji haplotip u Srbiji i pronaden je
na nekoliko lokaliteta na kojima nisu zabelezeni AT haplotipovi (npr. na lokalitetima 2, 4, 16 i
45 na kojima je zabelezen uz druge DA haplotipove; Tabela 8), kao i na dva lokaliteta na
kojima je jedini zabelezeni haplotip (1 — Boranjska reka, 6 — Povlenska reka, Tabela 8). Ovi

95



5. Diskusija

nalazi ne podrzavaju alohtono poreklo haplotipa Da2a u Srbiji, ve¢ sugeriSu na njegovo
prirodno prisustvo i ukazuju da se mati¢na jata ribnjaka sastoje od jedinki poto¢ne pastrmke
atlantskog i potencijalno autohtonog dunavskog porekla. Drugi haplotipovi (Da30, Da33 i
Da36), zabeleZeni samo u Srbiji, kako u prirodnim, tako i ribnja¢kim populacijama (Tabela 8),
dodatno ukazuju na prisustvo jedinki DA linije u ribnjackom uzgoju. Upitno je i poreklo
haplotipa Da28 (Slika 8, Tabela 8), koji je autohton za jedan lokalitet u slivu Zapadne Morave
(11 - Panjica). Budu¢i da je detektovan i u drugim re¢nim sistemima Srbije, posebno na
lokalitetima gde su otkriveni i AT haplotipovi, verovatno je da se njegova distribucija proSirila
poribljavanjem jedinkama iz ribnjackih populacija (Tabela 8), jer je haplotip Da28 upravo
detektovan i u ribnjackoj populaciji (53 — ribnjak Panjica). Na dva lokaliteta (25 — Visocica,
27 — Vodenicka reka) zajedno sa haplotipom Da28 javlja se 1 haplotip Da22 ¢ija je autohtonost
za Crnomorski sliv Zapadnog Balkana, takode, upitna. Haplotip je opisan i autohton za
Crnomorski sliv Austrije (Duftner i sar., 2003). Medutim, nalazi haplotipa Da22 u kombinaciji
sa drugim alohtonim haplotipovima na teritoriji Zapadnog Balkana (Simonovi¢ i sar., 2015;
Kanjuh i sar., 2020) ukazuju na njegovo ribnjacko poreklo. U ovoj disertaciji, Da22 je
zabeleZzen i u populaciji sa lokaliteta Jerma donji tok, koja je pod velikim uticajem
poribljavanja, §to je evidentno iz prisutva haplotipova iz tri filogenetske linije (DA, AD i AT).
Imajuéi u vidu navedeno, najverovatnije da je haplotip Da22 alohtonog porekla za teritoriju
Zapadnog Balkana, a njegovo poreklo i distribucija ¢e svakako biti predmet buducih
istrazivanja, §to se odnosi i na haplotip Da2a.

Osim alohtonog porekla pojedinih DA haplotipova i njihovog negativnog uticaja na
autohtonu geneticku strukturu populacija potocne pastrmke, introdukcija jedinki AT linije
Sirom Zapadnog Balkana smatra se glavnim uzrokom gubitka autohtonog genetickog
diverziteta populacija poto¢ne pastrmke (Mari¢ i sar., 2006b; Jadan i sar., 2007; Mrdak, 2011,
Simonovié i sar., 2017; Skraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh, 2023). Mari¢ i sar. (2022), kao i
rezultati iz ove studije dodatno ukazuju i na negativan uticaj translokacija riba na geneticku
strukturu autohtonih populacija.

Sa ciljem istrazivanja populacione strukture i detekcije signala nedavnog protoka gena
izmedu populacija poto¢ne pastrmke u Srbiji, izvrSena je analiza mikrosatelitskih lokusa.
Analize mikrosatelitskih podataka su otkrile znacajno visoke nivoe genetickog diverziteta i
divergencije medu istrazivanim populacijama i slivovima. Medutim, uoc¢ene su i evidentne
posledice introdukcije alohtonih alela u prirodne populacije.

Najnize vrednosti statistickih parametara za mikrosatelitsku DNK zabelezene su u
populaciji sa lokaliteta lzubra. Priblizno niske vrednosti zabeleZzene sSu i u drugim
neintrogresiranim, malim populacijama (npr. 1 — Boranjska reka, 6 — Povlenska reka, 36 —
Garvanica; Tabela 11). Zabelezena niska geneticka varijabilnost mogla bi imati ozbiljan uticaj
na buduci opstanak populacija usled smanjenja fitnesa jedinki (Laikre i sar., 1999), ¢ineci ih
podloznijim promenama u zivotnoj sredini. Ocekivano, najvise vrednosti statistickih
parametara zabeleZene su U populacijama koje su introgresirane alohtonim alelima (npr. 10 —
Veliki Rzav, 41 — Mlava, Tabela 11). Admiksija autohtonih populacija domestifikovanim
sojevima potocne pastrmke rezultira progresivnom genetickom homogenizacijom (npr. 32 —
Vucja reka, 33 — Jerma gornji tok, 48 — Tripusnica), odnosno smanjenjem diferencijacije
medu populacijama (npr. Vuéja reka i Jerma gornji tok), a povecanjem diverziteta na
lokalnom nivou (npr. 10 — Veliki Rzav, 41 — Mlava, 42 — Krupaja) (Berrebi i sar., 2021).

Analizom statistickih parametara mikrosatelitske DNK u studiji Tosi¢ (2016), u kojoj
su analizirane jedinke DA filgenetske linije Perdapa i Timocke Krajine, dobijeni su manji

96



5. Diskusija

opsezi vrednosti oc¢ekivane heterozigotnosti (0,25 < He < 0,51), utvrdene heterozigotnosti
(0,28 < Ho < 0,58) i prose¢nog broja alela po lokusu (1,75 < A < 4,62) u odnosu na rezultate
ove disertacije (0,229 < He < 0,804; 0,252 < Ho < 0,854; 2,36 < A < 10,55). Za gore
pomenute parametre, vrednosti zabeleZene i za populacije poto¢ne pastrmke Crnomorskog
sliva Hrvatske (0,537 < He < 0,780; 0,458 < Ho < 0,812; 3,875 < A < 8,875; Kanjuh, 2023)
su, takode, manjeg opsega, ali ipak nesto pribliznijeg sa vrednostima iz ove disertacije. U radu
Kohout 1 sar. (2013) za populacije potocne pastrmke Isto¢nog Balkana prosecna vrednost
bogatstva alela iznosila je 4,31, dok su Skraba Jurlina i sar. (2020) za populacije Zapadnog
Balkana zabelezili prosecnu vrednost od 3,48. U ovoj disertaciji, vrednost bogatstva alela
iznosi 4,48 (Tabela 11).

Pregledom Fst vrednosti i Das distanci (0,002 > Fst > 0,606; 0,001 > Das > 0, 874;
Slika 16), evidentan je visok nivo geneticke diferencijacije populacija poto¢ne pastrmke na
teritoriji Srbije. Najvise vrednosti Fst indeksa zabelezene su za parove populacija koji su
pripadali razli¢itim re¢nim slivovima, §to je i ocekivano usled geografske udaljenosti
populacija. Sa druge strane, najnize vrednosti zabeleZene su u populacijama koje su u
neposrednoj geografskoj blizini, poput onih u okviru sliva Strume. Statisticki neznacajne
razlike Fst indeksa zabelezene su za mali broj parova populacija. Gotovo u polovini parova
populacija koje karakteriSu statisti¢ki neznacajne razlike Fst indeksa, jedna populacija iz para
bila je sa lokaliteta Brzecka reka iz koje je analiziran manji broj jedinki u odnosu na druge
lokalitete (Tabela 1) $to moze imati uticaj na znacajnost ovog parametra (Ruzzante, 1998).
Preostale parove Cinile su uglavnom ribnjacke populacije u paru sa drugim ribnjackim
populacijama ili populacijama u kojima je zabeleZena introgresija alelima alohtonog porekla.
U radu Tosi¢ (2016) zabeleZzene su visoke vrednosti geneticke udaljenosti za parove
populacija iz Perdapa i Timocke Krajine, koje su slicnog opsega sa dobijenim vrednostima iz
ove disertacije. Sa druge strane, u analizi populacija poto¢ne pastrmke Isto¢nog Balkana
(Kohout i sar., 2013) evidentirane su gotovo dvostruko nize vrednosti u odnosu na vrednosti
iz ove disertacije. Niske vrednosti Das distanci ukazuju na visoku geneticku sli¢nost dve
dunavske populacije usled njihove introgresije alelima AD porekla (Vuc¢ja reka i Jerma gornji
tok). Niske vrednosti Das distanci zabelezene su i za populacije ribnjaka Panjica i ribnjaka
Sokobanjska Moravica (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu). S obzirom da se pomenuti ribnjaci
koriste za poribljavanje ribolovnih voda na teritoriji Srbije, a sagradeni su u blizini reka dva
razli¢ita re¢na sistema (sistem Zapadne Morave i sistem Juzne Morave, respektivno), njihova
geneticka sli¢nost, usled prisustva alohtonih alela, stvara dodatne konzervacione probleme za
potencijalne recipijentne populacije.

Rezultati hijerarhijskin  STRUCTURE analiza pokazali su slozenu i veoma
diferenciranu populacionu strukturu poto¢ne pastrmke u Srbiji. Analizirane populacije, na
osnovu porekla detektovanih alela, generalno se mogu podeliti u (1) ,,dunavsku® (2)
»egejsku i (3) ,,atlantsku* grupu populacija (Slika 17, 18, 19, 20).

,Dunavsku“ (DA) grupu ¢ini izmedu 36 i 39 populacija na osnovu prvog
hijerarhijskog koraka sprovedenih STRUCTURE analiza (Slika 17, 19, 20)._Naime, u prvom
hijerarhijskom koraku ,,dunavsku grupu‘ ¢ini 39 populacija kompletnog uzorka (Slika 17) kao
i u analizi dunavskih i populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Egejskog
sliva (Slika 19). Medutim, u analizi dunavskih i populacija sa dominantnim prisustvom alela
poreklom iz Atlantskog sliva ,,dunavsku®“ grupu ¢ini 36 populacija (Slika 20)._ZabeleZena je
izrazita geneticka diferencijacija populacija, odnosno ve¢ u drugom hijerarhijskom koraku
dunavske populacije su rasporedene u 24 klastera (Slika 17, 19). U populacijama, male
efektivne veli¢ine, beleZzi se brza fiksacija odredenih alela mikrosatelitske DNK, §to uz

97



5. Diskusija

izostanak protoka gena dovodi do njihove snazne diferencijacije (Sanz i sar., 2019). Brza
fiksacija alela u malim populacijama zabelezena je i za druge slatkovodne vrste riba na
podru¢ju Balkana, npr. crnku (Umbra krameri Walbaum, 1792; Mari¢ i sar., 2017b, 2019).
Izrazitu diferenciranost DA populacija podrzavaju i zabeleZene vrednosti Fst i Das distanci
(Slika 16; Tabela 4 u Prilogu). Analize mikrosatelitske DNK pokazuju visu diferenciranost
populacija u odnosu na mtDNK, jer sporija stopa mutacija mtDNK dovodi do ocuvanja
identi¢nih haplotipova tokom duzeg evolucionog vremena $to dalje favorizuje grupisanje
blisko povezanih, iako razli¢itih, geneti¢kih fondova (Gratton i sar., 2014).

Vec¢inu populacija u okviru ,,dunavske* grupe KkarakteriSe prisustvo autohtonih DA
haplotipova, uz razliite stepene introgresije alohtonih alela mikrosatelitske DNK. Na osnovu
Sanz (2009) za nizi stepen introgresije autohtonih populacija alohtonim alelima uzeta je
granica od oko 10%. U analiziranim populacijama ,,dunavske* grupe nizi stepen introgresije
AD alela detektovan je za lokalitet Raca (8,2%). Vrlo niske vrednosti udela alohtonih alela
(~2%) detektovane kod 20 populacija mogu biti posledica ancestralnog polimorfizma, kao i
statisti¢ke greske (Putman i Carbone, 2014). Stavise, STRUCTURE algoritam gotovo nikada
ne detektuje 100% pripadnost jedinki isklju¢ivo jednoj liniji (bez primesa alela druge linije),
sem kada su u pitanju referentne jedinke (Snoj i sar., 2015). Sa druge strane, Sanz (2009),
takode, navodi da visoko introgresirane populacije poseduju > 25% alohtonih alela, $to se
zapaza u populaciji sa lokaliteta Katusnica (29,9% AD alela). Imajuéi u vidu da se mtDNK
prenosi isklju¢ivo maternalno, moze se pretpostaviti da je introgresija alohtonih alela
poreklom od mati¢nih primeraka muzjaka iz ribnjackog uzgoja (Gratton i sar., 2008; Querci i
sar., 2013). Inace, reka Katusnica je pritoka Velikog Rzava u kome je detektovan jasan signal
poribljavanja, te se javlja realna moguénost primene istih upravljackih mera za Katus$nicu, $to
se zapaza i nizim nivoom introgresije AT alela (9,1%). U &etiri populacije ,,dunavske* grupe,
uz autohtone DA mtDNK haplotipove, zabeleZeni su i alohtoni AD haplotipovi. Ovo je
potvrdeno analizom mikrosatelitske DNK za populacije sa lokaliteta Masuricka reka i Vrla u
kojima je zabelezen nizi stepen introgresije AD alela (9,2% i 13,2, respektivno; Slika 18).
Nalazi egejskih haplotipova (AdAE1 i ADcsl) u navedene dve populacije, kao i rezultati
Mari¢ i sar. (2022) dodatno potvrduju ove navode.

Prisustvo AT gentickog profila, detektovano je analizom mtDNK u populacijama
,dunavske* grupe sa lokaliteta Samokovska reka, Brzecka reka i Viso€ica, gde su registrovani
AT haplotipovi, uz autohtone DA haplotipove (Tabela 8), $to je dalje potvrdeno i analizom
mikrosatelitskih lokusa koji su prikazali introgresiju alohtonim AT alelima (Slika 20). Za
lokalitete Samokovska reka i Brzecka reka zabelezeni su gotovo najvisi udeli AT alela u
populacijama ,,dunavske* grupe koji iznose 35,9 i 30%, respektivno, dok je udeo AT alela u
populaciji Visocice 15,5%. U studiji ToSi¢ (2016) u reci Vratni zabeleZene su tri jedinke koje
su imale AT mtDNK haplotip, ali nisu ispoljavale alohtone alele mikrosatelitske DNK. Najvisi
udeo alohtonih AT alela u ,,dunavskoj grupi* populacija zabelezen je za Vapu (44%) u kojoj je
dominantno prisustvo haplotipa Da28 (uz haplotip Dala), koji je detektovan u ribnjackim
populacijama Srbije, $to ukazuje na potencijalna poribljavanja u kojima su koris¢eni mati¢ni
primerci muZjaka iz ribnjackog uzgoja. Vrednosti udela AT alela preko 10% zabeleZene su u
populacijama sa lokaliteta Raca i Jelasnica (priblizno 15%), koje imaju iskljuc¢ivo autohtoni
Dala haplotip. Evoluciona istorija populacije pod uticajem recentnijih introgresija rezultira
razli¢itom filogenijom mtDNK u odnosu na jedarnu DNK (Renoult i sar., 2009; Mari¢ i sar.,
2017a). U populaciji sa lokaliteta Brvenica zabelezeno je 13,6% udela AT alela
mikrosatelitske DNK i prisustvo nerealno velikog broja DA haplotipova za malu populaciju,
Sto moze ukazivati na posledice antropogenog delovanja.
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lako se pojedine populacije nalaze u okviru ,,dunavske® grupe u STRUCTURE
analizi, usled snazne introgresije alelima poreklom iz AD i AT linija, ne mogu se smatrati
autohtonim na osnovu mikrosatelitske DNK. Ovo se odnosi na ve¢ pomenute populacije sa
lokaliteta: Vrla, Katusnica, Vapa, Samokovska reka, Brzecka reka, Raca, Visocica, Brvenica i
Jelasnica.

U ,.egejskoj (AD) grupi populacija, u poredenju sa ,,dunavskom* zabelezen je nizi
nivo diferencijacije izmedu cetiri populacije sliva Strume. Navedene populacije su u dve
STRUCTURE analize grupisane u okviru istog klastera (Slika 17, 19) i nije zabelezena
introgresija alohtnih alela ni u jednoj populaciji. Niske vrednosti Fst indeksa dodatno ukazuju
na njhovu srodnost i postojanje visokog nivoa protoka gena izmedu ovih populacija (Slika
16). Ovo je u saglasnosti sa rezultatima analize mtDNK gde su u svim populacijama sliva
Strume zabeleZena dva, blisko srodna, AD haplotipa (Tabela 8).

Populacije sa osam lokaliteta dunavskog sliva Srbije (Gradac, Mlava, Krupaja,
Saovice, Zlotska, Mirovstica, Sokobanjska Moravica i Veliki Rzav), koje su u STRUCTURE
analizi grupisane zajedno sa referentnim AT populacijama mogu se svrstati u ,,atlantsku* (AT)
grupu (Slika 20). U ovu grupu, STRUCTURE algoritam je svrstao i tri ribnjacke populacije sa
teritorije Srbije Cija visoka intrapopulaciona strukturiranost ukazuje na razli¢ito poreklo
jedinki. Udeo AT alela u prirodnim populacijama ove grupe je preko 80%, osim u
populacijama sa lokaliteta Sokobanjska Moravica (61,5%) i Veliki Rzav (50,3%) (Slika 20). U
okviru pomenutih introgresiranih dunavskih populacija, one sa lokaliteta Gradac i
Sokobanjska Moravica poseduju ribnjacke AT haplotipove (Tabela 8). Analizom mtDNK
jedinki sa lokaliteta Veliki Rzav, Saovice, Mlava i Krupaja, uz autohtone DA, detektovani su i
haplotipovi AT i AD linija (Tabela 8). Za sve navedene lokalitete, STRUCTURE analiza
mikrosatelitskih lokusa je pokazala izrazitu introgresiju alelima AT linije (Slika 20), uz izrazit
doprinos alela AD linije u populacijama sa lokaliteta Veliki Rzav i Saovice (Slika 17; drugi
hijerarahijski korak analize). U populacijama sa lokaliteta Zlotska reka i Mirovstica
zabeleZeni su isklju¢ivo DA mtDNK haplotipovi, medutim u prvom hijerarhijskom koraku
ove populacije su rasporedene u ,,AT grupu zajedno sa referentnim AT populacijama (Slika
20). Dominanto prisustvo haplotipa Da2a na ova dva lokaliteta, ¢ije je alohtono poreklo za
teritoriju Srbije predloZzeno u studiji Simonovi¢ i sar. (2015), ukazuje na moguénost da je
skorija introgresija AT alelima mikrosatelitske DNK posledica poribljavanja jedinkama iz
ribnjackog uzgoja, koje su potomci muzjaka AT porekla. Takode, brza stopa evolucije
mikrosatelitske DNK omoguéava detekciju recentnijih introgresija u poredenju sa analizom
mtDNK (Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012).

Neslaganja izmedu rezultata analiza mtDNK 1 jedarnih markera dokumentovana su u
brojnim genetickim studijama poto¢ne pastrmke 1 mogu biti posledica dogadaja poput
istorijske introgresije i selekcije (Redenbach i Taylor, 2002; Sanz i sar., 2006; Canino i sar.,
2010; Hedtke i Hillis, 2010; Waters i sar., 2010; Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012).
Takode, neusaglaSenost rezultata analiza mtDNK 1 mikrosatelitskih lokusa moze biti posledica
efekta uskog grla u populaciji (Gongalves i sar., 2009) usled razlicitog uticaja genetickog
drifta i razli¢itih modela transmisije (Avise, 2000; Haavie i sar., 2000; Kohout i sar., 2013).
Ove razlike su evidentirane i u brojnim pastrmskim populacijama Balkanskog poluostrva
(Susnik i sar., 2007; Pustovrh i sar., 2011b; Kohout i sar., 2013; Mari¢ i sar., 2017a).

Na lokalitetima Jerma gornji tok i Vucja reka (koje pripadaju sistemu Jerme), iako su u
okviru Crnomorskog sliva, detektovani su isklju¢ivo AD mtDNK haplotipovi (Tabela 8), $to
je potvrdeno 1 STRUCTURE analizom (Slika 19). U radu Mari¢ i sar. (2022) je vec
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sugerisano da populacija iz gornjeg toka Jerme predstavlja redak slucaj bioloske invazije AD
linije u Crnomorski sliv, $to je zabeleZeno i na lokalitetu Vucja reka u ovoj disertaciji. Pojavu
introgresivne hibridizacije zabelezili su Vera i sar. (2013) za reku Turija na Pirinejskom
poluostrvu, gde je poto¢na pastrmka AT linije, ribnjackog porekla, potpuno zamenila
autohtonu populaciju potocne pastrmke. Usled nedostatka komparativnih analiza, tesko je
proceniti bioloske i ekoloske razlike izmedu DA i AD poto¢ne pastrmke. Medutim, pojedine
studije ukazuju na postojanje razlika u fitnesu jedinki razli¢itih filogenetskih linija poto¢ne
pastrmke $to moZe dodatno oblikovati filogeografske obrasce (Meldgaard i sar., 2007; Seiler i
Keeley, 2009; Mari¢ i sar., 2022). Analiza mikrosatelitskih lokusa ukazala je na meSovito
poreklo jedinki u populaciji sa lokaliteta Jerma donji tok, uz posebno visok nivo alohtonih AD
alela (67,1%; Slika 18). Mesovito poreklo jedinki je potvrdeno i detekcijom DA, AD i AT
haplotipova (Tabela 8). Ovo je evidentno i iz rada Mari¢ i sar. (2022).

Specifi¢na situacija zabelezena je za populaciju sa lokaliteta TripuSnica koja ¢ini isti
Klaster sa referentnom populacijom iz reke Radike (Slika 18). Navedeno korespondira i sa
mtDNK analizom, odnosno detekcijom AdPrz haplotipa poreklom iz sliva Drim-Skadar
(Diskusija str. 95; Tabela 8).

Pregledom rezultata analiza oba geneticka markera (mtDNK i mikrosatelitskih lokusa)
hibridizacija izmedu autohtonih i1 alohtonih jedinki potocne pastrmke zabelezena je u
Crnomorskom slivu na teritoriji Srbije.

Analizom KR mtDNK na 18 lokaliteta Crnomorskog sliva zabeleZeni su alohtoni AT i
AD haplotipovi (Slika 8; Tabela 8), dok su alohtoni aleli mikrosatelitske DNK, AT i/ili AD
porekla (udela oko ili vise od 10%), zabelezeni na 22 lokaliteta: Gradac, Mlava, Krupaja,
Saovice, Zlotska reka, Mirovstica, Sokobanjska Moravica, Veliki Rzav, Vuéja reka, Jerma
gornji tok, Jerma donji tok, Vrla, Masuri¢ka reka, Katusnica, Vapa, Samokovska reka,
Brzecka reka, Raca, Viso€ica, Brvenica, Jelasnica i Tripu$nica (Slika 17, 18, 19, 20). Medu
navedenim populacijama, u populacijama sa lokaliteta Vu¢ja reka i Jerma gornji tok doslo je
do potpune zamene autohtone DA linije sa AD linijom. Sa druge strane, na lokalitetu
Tripu$nica nema podataka o postojanju originalne AD pastrmske populacije, ve¢ je postojeca
populacija formirana krajem sedamdesetih godina prosloga veka translokacijom jedinki sa
nepoznatog lokaliteta iz Jadranskog sliva (Mari¢ i sar., 2017a). Navedeno ukazuje, da iako
alohtona, populacija sa lokaliteta Tripusnica, zbog svoje izolovanosti, ne ugrozava autohtoni
genofond poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije.

Introgresija alohtonin AT mtDNK haplotipova i AT alela mikrosatelitske DNK
zabeleZena je svim re¢nim sistemima Crnomorskog sliva Srbije, sem u sistemu Drine, kao i u
Resavi koja je jedina analizirana direktna pritoka Velike Morave. Sa druge strane, u
populacijama sa Vlasinske visoravni (sistem Juzne Morave) zabelezeni su razli¢iti nivoi
introgresivne hibridizacije iz egejskih populacija u dunavske populacije, §to je direktna
posledica translokacija koje su rezultat antropogenog delovanja (Mari¢ i sar., 2022).

5.4. Glavni ugrozavaju¢i faktori populacija poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije

U poslednjih 20-ak godina doslo je do redukcije salmonidnog regiona u Srbiji za
gotovo 50% (Simi¢ i sar., 2014, 2022a), odnosno do gubitka 50% stani$ta poto¢ne pastrmke u
kvantitativnom i/ili kvalitativnom smislu (Simi¢ i sar., 2023). Nelegalni i nekontrolisani
ribolov jo$§ uvek predstavljaju znacajne ¢inioce jakog ribolovnog pritiska u vodama Srbije,
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koji se tesko kontrolisu (Lenhardt i sar., 2020), te su dodatni ugrozavajuéi faktor vec
narusenoj strukturi veéine analiziranih populacija u ovoj disertaciji (Tabela 14). Sa druge
strane, na teritoriji Srbije samo mali broj planinskih potoka, uglavnom u nepristupac¢nim
podru¢jima (npr. Raca, lzubra, Toplodolska reka), izbegao je Stetne uticaje poput
fragmentacije i gubitka fizickog integriteta stanista (Lenhardt i sar., 2020).

U cilju komparativne analize uticaja ugrozavajucih faktora, ali i procene odrzivosti
populacija poto¢ne pastrmke razli¢itih re¢nih sistema Srbije, u ovoj disertaciji izvrSena je
modifikacija modela ESHIPPO (Simi¢ i sar., 2007). Pored znafajnih moguénosti za
upravljanje populacijama, model ESHIPPO se istice visokim potencijalom za nadogradnju i
specijalizaciju radi ispitivanja razli¢itih ekoloskih problema vodenih organizama (Simi¢ i sar,
2014, 2015, 2016; Kojadinovi¢, 2021).

Element modela ESHIPPO koji se odnosi na Ekolosku Specijalizaciju predstavlja
evoluciono naslede vrste i definiSe njene osnovne adaptivne vrednosti u uslovima stanista
(Simi¢ i sar., 2015). Ovaj element izrazava i karakteristike zivotnog ciklusa vrste, koje su od
velike vaznosti za njeno oCuvanje u razli¢itim ekoloskim uslovima. U radu Davidson i sar.
(2012) predstavljen je slican koncept, odnosno autori su za populacije morskih sisara nivo
konzervacionog prioriteta procenjivali na osnovu analiza intrapopulacionih karakteristika. U
ovoj disertaciji, nivo izolacije populacija bio je glavni diskriminiSué¢i faktor za procenu
njihove Ekoloske Specijalizacije (Tabela 14).

Za teritoriju Srbije vrSena su filogenetska istrazivanja populacija poto¢ne pastrmke
(Mari¢ i sar., 2006b, 2022; Tosi¢ i sar., 2014, 2016; Simonovic i sar., 2017, Skraba Jurlina i
sar., 2020; Kanjuh i sar., 2021), ali bez detaljnog evidentiranja potencijalnih ugrozavajucih
fakora po njihov opstanak. Prvo unapredenje modela u ovoj disertaciji se odnosilo na
dodavanje prosirene filogenetske komponente populacija dobijene u okviru ove disertacije.
Podaci o filogenetskoj strukturi udruzeni sa stepenom ugrozenosti populacija omogucéavaju
donosenje odluka o prioritetu konzervacione brige (Owen i sar., 2015). Sa druge strane,
analiza ekoloskih karakteristika staniSta moze pruziti informacije o potencijalnim sredinskim
ograni¢enjima selekcije i prisustvu alela koji su povezani sa adaptacijom na odredene uslove
sredine (Mari¢ i sar., 2017a). Unapredeni ESHIPPOsalmo model moze se uporediti sa
konceptom Indeksa Adaptibilnosti Populacija (eng. Population Adaptive Index — PAI; Bonin i
sar., 2007) na osnovu koga se za formiranje konzervacionih strategija, uz geneticki diverzitet
populacija, uzimaju u obzir i ekologija i demografske karakteristike populacija.

Pregledom rezultata ESHIPPOsalmo modela, uo¢avaju se mahom niske i srednje
ocene Indeksa lokalne odrzivosti populacija. Vise od polovine analiziranih populacija ima
gustinu manju od 0,1 ind/m? i prose¢nu duzinu jedinki manju od 20 cm (Tabela 14). Usled
smanjenja staniSta i koli¢ine vode, sve je manji procenat pastrmki koje dostizu minimalnu
standardnu duzinu tela koja iznosi 25 cm, a koja je Naredbom o merama za ocuvanje i zastitu
ribljeg fonda (,,S1. glasnik RS®, br. 56/15 14, 94/18-40) dozvoljena za ribolov (Simic i sar.,
2023). Zabrinjava i nezadovoljavajuce stanje uzrasne strukture cCetvrtine analiziranih
populacija (Tabela 14) koja direktno utice na produkciju riba i obnavljanje populacija.
Produkcija je izvanredan indikator kvantitativnih performansi populacija jer objedinjuje
faktore poput biomase, rasta i stope mortaliteta (Le Cren, 1972; Almoddvar i sar., 2006). Na
38 istrazivanih lokaliteta odnos realne i potencijalne produkcije je nepovoljan (Tabela 14,
Slika 24, 25). U gornjim tokovima reka, produkcija salmonida je generalno pod jakim
uticajem abiotickih faktora, koji ukljucuju hemijski sastav vode i kvalitet stanista (Cooper i
Scherer, 1967; Mann i Penczak, 1986; Scarnecchia i Bergersen, 1987; Kwak i Waters, 1997,
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Almodoévar i sar., 2006). Literaturni navodi ukazuju da gubitak biomase i produkcije
populacija poto¢ne pastrmke iznosi i preko 85% na pojedinim rekama poput: Vlasine,
Dursunske reke, Jelasnicke reke i Tripusnice; prvenstveno usled fragmentacije stanista
izazvane izgradnjom mini-hidroelektrana (Simonovié¢, 2020; Simi¢ i sar., 2022a, 2023).
Rezultati ove disertacije su u korelaciji sa pomenutim navodima i dodatno ukazuju na to da
negativni trendovi produkcije vrsta nastaju usled nepovoljnih promena u okruzenju (Myers i
sar., 2018). Produkcija riba je pod direktnim uticajem kvaliteta stanista i zavisi od njegovih
fizickih osobina i dostupnih izvora hrane (Canak Atlagié, 2022).

Pre donoSenja odluka o stepenu ugrozenosti i odrzivosti poto¢ne pastrmke na teritoriji
Srbije, neophodno je sagledati obim i uticaj razliCitih ugrozavajucih faktora na njene
populacije.

Jakovljevi¢ i sar. (2023) prvi put primenjuju UMAP model u kombinaciji sa
klasifikacionim algoritmom Stablo odlucivanja u cilju povezivanja medusobnog uticaja
ekoloskih i populacionih parametara ribljih vrsta. Takode, u studiji MiloSevi¢ i sar. (2022)
UMAP model je primenjen za analizu ekoloSkog skupa podataka, koji ukljuCuje i analize
ribljih populacija. Rezultatima obe studije potvrdeno je da su redukcije dimenzionalnosti
dobijene UMAP modelom ekoloski znacajne.

U ovoj disertaciji, analizirane populacije poto¢ne pastrmke, primenom UMAP modela,
rasporedene su u Cetiri grupe u zavisnosti od dominantnog ugrozavajuceg faktora (Slika 24,
Slika 25). Poznavanje i razumevanje faktora koji uticu na opstanak i uspeSan razvoj
populacija riba je od krucijalnog znacaja za konzervaciju autohtonih genetickih resursa
(Frankham 1 sar., 2002; Kojadinovi¢, 2021). Faktor koji se metodom maSinskog ucenja
izdvojio kao posebno limitiraju¢i, u poredenju sa svih 19 analiziranih ugrozavajucih faktora
populacije, je prisustvo alohtonih filogenetskih linija. Usled prisustva ovog faktora, na osnovu
algoritma Stablo odlu¢ivanja populacije sa 17 lokaliteta su grupisane u poseban klaster
(Klaster 0; Slika 24, 25). Prisustvo alohtonih jedinki je posledica visedecenijskog
poribljavanja ili translokacija jedinki sa ciljem umanjenja ribolovnog pritiska i revitalizacije
populacija u opadanju, ali i poveéanja ribolovne atraktivnosti ribarskih podrucja. Medutim,
introdukcija alohtonih jedinki dovodi do smanjenja geneticke varijabilnosti $to Cini
recipijentnu populaciju osetljivom na promene u njenom okruZenju, a ¢ime se i znatno
povecava rizik od izumiranja (O'Brien i sar., 1985; Gouin i sar., 2011). Splendiani i sar. (2013)
su pokazali da je uspeh bioloskih invazija domestifikovanih linija poto¢ne pastrmke snazno
povezan sa ekoloSkim karakteristikama staniSta. Naime, vodeni ekosistemi, koje karakterisu
nepredvidivi hidroloski uslovi, prvobitno su naseljeni malim pastrmskim populacijama, a
masovnom introdukcijom domestifikovanih jedinki brzo se smanjuje ograni¢en autohtoni
genetic¢ki diverzitet (Splendiani i sar., 2016b), $to se moze pretpostaviti za populacije sa
lokaliteta Jerma gornji tok i Vucja reka u kojima je doSlo do potpune zamene autohtone
geneticke strukture.

Posebno zabrinjava ¢injenica da se neadekvatno upravljanje populacijama javlja i u
okviru zasti¢enih podrucja na teritoriji Srbije (Tabela 14; Slika 25). U okviru Nacionalnog
parka ,,Kopaonik®, Samokovska reka je posedovala odrzivu populaciju poto¢ne pastrmke sve
do izgradnje mini-hidroelektrane i pojave organskog zagadenja u gornjem toku, koji su
udruzeni sa neadekvatnim poribljavanjima. Druga analizirana populacija ovog Nacionalnog
parka, Brzecka reka, je, takode, izgubila veliki deo svoje autohtone geneticke varijabilnosti
usled poribljavanja jedinkama alohtonih linija kompleksa poto¢ne pastrmke (Tabela 14).
Riblji fond poto¢ne pastrmke u vodama Nacionalnog parka ,,Kopaonik® u proteklih 20 godina
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opao je za priblizno 60% (Jankovi¢ 1 sar., 2005; Simi¢ i sar., 2020f, 2022g), Sto se ogleda i u
proceni odrzivosti analiziranih populacija u ovoj disertaciji. Sli¢na situacija zabelezena je i u
pastrmskim populacijama Parka prirode ,,Golija* (Simi¢ i sar., 2022a, 2022d).

U poslednjih deset godina fragmentacija salmonidnih reka usled izgradnje mini-
hidroelektrana izazvala je narusavanje strukture populacija poto¢ne pastrmke u velikom broju
brdsko-planinskih reka Srbije (Simonovi¢ i sar., 2020, 2021; Simi¢ i sar, 2023).
Fragmentacija znacajno ograni¢ava protok gena izmedu populacija i istovremeno negativno
utiCe na njihovu strukturu (Puretanovié¢, 2020) i izaziva smanjenje efektivne veli¢ine
populacija (Gilpin i Soulé, 1986). Glavni ugrozavajuc¢i faktor populacija sa lokaliteta
Bistricka i Jelasnicka reka je upravo fragmentacija stanista (Slika 24, 25; Tabela 14), te su
rezultatima ovog modela, populacije sa ovih lokaliteta procenjene kao nisko odrzive. Ukoliko
se uzme u obzir da fragmentacija stanista dovodi i do smanjenja reproduktivnog potencijala
populacije (Milankov, 2007), moze se zakljuciti da se radi o 0zbiljnoj pretnji po opstanak ovih
populacija. Dodatni potencijalno ugrozavajuci faktor za populaciju sa lokaliteta Bistri¢ka reka
je prisustvo haplotipa Da2a ¢ija autohtonost nije sa sigurno$¢u potvrdena za teritoriju Srbije.

Uprkos visokom genetickom diverzitetu zabelezenom u ovoj disertaciji, prethodna
istrazivanja jasno ukazuju na opadajuéi trend brojnosti populacija poto¢ne pastrmke na
gotovo 80% staniSta na teritoriji Srbije (Simi¢ i sar., 2014, 2020a, 2020b, 2020c, 2020d,
2020e, 2020f, 2022a, 2022b, 2022c, 2022d, 2022e, 2022f, 2022g, 2023). Rezultati
ESHIPPOsalmo modela jasno potvrduju ove navode s obzirom da njegovom primenom za
teritoriju Srbije nisu zabelezene veoma visoko odrzive populacije (Tabela 7, 14).

Veé¢ nepovoljno stanje pastrmskih populacija na teritoriji Srbije moze ugroziti
¢injenica da ¢e se negativni uticaji antropogenih aktivnosti dodatno pojacati usled klimatskih
promena (Stefanidis i sar., 2018). Tokom ovog veka, predvida se porast globalne povrsinske
temperature izmedu 1 i 4,5 °C u odnosu na preindustrijski period, a u zavisnosti od intenziteta
ekosistemima na ove promene (Ormerod, 2009). Takode, usled klimatskih promena, predvida
se da ¢e vrste koje preferiraju topliju vodu Siriti svoje areale, a hladnovodne vrste dodatno
povlaciti u gornje delove tokova (Buisson i sar., 2008; Vera i sar., 2018). Klimatske promene
¢e najverovatnije rezultirati i pove¢anom potraznjom za pijacom i vodom za navodnjavanje,
narocito tokom letnjih meseci, §to ¢e stvoriti dodatan pritisak na staniSta razli¢itih vodenih
vrsta u planinskim rekama, a koje su ve¢ posebno osetljive na klimatske fluktuacije (Papadaki
i sar., 2016; Schoffmann i Mari¢, 2023).

5.5. Preporuke za konzervaciju populacija poto¢ne pastrmke u Srbiji

Na osnovu rezultata ove disertacije, zabeleZen je zabrinjavaju¢i nivo odrZivosti
populacija poto¢ne pastrmke i neophodna je hitna primena konzervacionih mera u vidu
dodeljivanja konzervacionih statusa populacijama na teritoriji Srbije. Nezadovoljavajuci
konzervacioni status potocne pastrmke u gotovo svim evropskim zemljama nuzno namece
potrebu za intenzivnijim posvecivanjem paznje i hitnim preduzimanjem konkretnih mera
zaStite (Mari¢, 2005).

Problem konzervacije fonda poto¢ne pastrmke je slojevit i veoma sloZzen. Iz tog
razloga, ESHIPPOsalmo model je koncipiran sa ciljem uvodenja sistemati¢nog pristupa
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oCuvanju biodiverziteta, te predstavlja inovativni pristup zastiti koji inkorporira razli¢ite
aspekte istrazivanja poto¢ne pastrmke.

U cilju o¢uvanja autohtonosti populacija poto¢ne pastrmke u odredenom regionu, od
kljuéne vaznosti je poznavanje njihovog genetickog diverziteta. Ocuvanje geneticke
varijabilnosti je od posebnog znacaja za eksploatisane vrste, poput poto¢ne pastrmke, jer se na
taj na¢in mogu dobiti vazne informacije o postojanju ranjivih ili jedinstvenih subpopulacija.
Navedene populacije mogu biti od velikog znacaja prilikom planiranja aktivnosti upravljanja
koje ukljucuju reintrodukciju ili programe unapredenja (Allendorf i sar., 2008; Puretanovic,
2020). S obzirom da je geneticka struktura poto¢ne pastrmke snazno pogodena, poribljavanja
I translokacije jedinki, kao mere ribarstvenog upravljanja, moraju biti preispitane (Ryman i
Laikre, 1991; Hansen i sar., 2000a; Ferguson, 2007; Skraba Jurlina, 2020). Takode,
neophodan je redovni geneticki monitoring prirodnih populacija u cilju pracenja njihove
efektivne veli€ine, kao i geneti¢ke strukture. Rezultati ove disertacije pokazuju da nedostatak
primene genetickih istrazivanja u ribarstvenoj praksi moze imati veoma negativne posledice u
ekoloskom, finansijskom i socioekonomskom smislu (videti Poglavlje 5.5.1.). Jednako je
vazno prepoznati i osnovne ugrozavajuce faktore populacija i implementirati progresivna
resenja za njihovu konzervaciju.

Za ocuvanje populacija potoc¢ne pastrmke na teritoriji Srbije, kao i1 vrsta uopste,
neophodno je unaprediti upravljanje populacijama (Cowx, 1994) §to ukljuCuje mere za
ocuvanje staniSta, kao i za pracenje abundance, populacione strukture i diverziteta
(Schoffmann i Mari¢, 2023).

Zastita i restauracija staniSta su glavne dugoro¢ne mere upravljanja u cilju o¢uvanja
vrste (Maitland, 1995). Stoga, za sve populacije poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije
konzervacioni napori moraju biti usmereni ka poveéanju veli¢ine populacija putem
unapredenja 1 obnove staniSta (Araguas 1 sar, 2009). Posebno je vaZzno sprovesti
konzervacione mere koje ¢e osigurati povoljan status staniSta populacijama male veli¢ine
(Mari¢ i sar., 2022). Od kljucne vaznosti je i zastita i unapredenje stanista u delovima toka
koji predstavljaju plodista poto¢ne pastrmke (Palm i sar., 2007; Pulg i sar., 2013). Za
unapredenje staniSta kao odgovarajuce Zivotne sredine za populacije poto¢ne pastrmke u
Srbiji neophodno je i unapredenje hidroloskog rezima (Kovach i sar., 2019). Budu¢i da su
nenaru$ena staniSta preduslov za vitalne populacije, mere za restauraciju naruSenih stanista u
njihovo inicijalno stanje moraju se sprovesti pre nego Sto se razmotre bilo koje druge mere
upravljanja (Unfer i Pinter, 2018). Ocuvanje staniSta ne §titi samo poto¢nu pastrmku, vec i
druge vrste riba, beskicmenjaka i drugih akvati¢nih organizama (Schoffmann 1 Mari¢, 2023).

U cilju sprecavanja gubitka lokalnih adaptacija i omogucavanja dugoro¢ne stabilnosti
populacija programi upravljanja moraju propisivati omogucavanje razmene gena medu
populacijama. Nevedeno je moguce sprovesti strogom kontrolom funkcionisanja izgradenih
hidrotehnickih objekata, kao i uklanjanjem migracionih barijera (Hashemzadeh Segherloo i
sar., 2012). Takode, neophodna je zabrana izgradnje hidrotehnickih objekata koji negativno
uticu na kvalitet stanista.

Jo§ jedan vazan faktor je oCuvanje ribljih populacija putem kontrolisanog ribolova i
suzbijanja krivolova (Schoffmann i Mari¢, 2023; Simi¢ i sar., 2023). Prvo se odnosi na
uskladivanje nacina ribolova sa brojnoS¢u i1 strukturom populacija, konkretno, uvodenjem
zabrane ribolova, pove¢anjem minimalne lovne mere, smanjenjem propisanog dnevnog ulova
i uvodenjem sistema “uhvati i pusti”, a sve u skladu sa populacionim potrebama. Narocito se
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preporucuje uspostavljanje sektora rezervata sa potpunom zabranom ribolova i/ili sektora sa
nacinom ribolova “uhvati 1 pusti” za ugrozene ili kriticno ugrozene populacije na teritoriji
Srbije (Schéffmann i Mari¢, 2023; Simic¢ i sar., 2023).

Polazna osnova za definisanje adekvatne konzervacione strategije su podaci o
genetickoj strukturi i stepenu geneticke varijabilnosti populacija jedne vrste (Maksimovic,
2015; Duretanovi¢, 2020). lako trenutno u Evropi nije zauzet jasan stav oko definisanja
evoluciono znacajnih jedinica potoCne pastrmke, veliki broj autora joS uvek istiCe znacaj
konzervacionih napora usmerenih ka nivou evolucionih linija unutar vrste (Ryder, 1986;
Waples, 1995; Moritz, 1999; Mari¢, 2005; Funk i sar., 2012; Gratton i sar., 2014; Willi i sar.,
2022). Na osnovu genetickih markera koriS¢enih u disertaciji i uradenih analiza bilo je
moguce definisati evoluciono znacajne jedinice (ESUS), a po uzoru na rad Berrebi i sar.
(2019) odrediti i jedinice upravljanja (MUs) definisane po Moritz (1994).

Na osnovu evolucione istorije populacija, za teritoriju Srbije se moze predloziti pet
ESUs koje korespondiraju geografskoj distribuciji detektovanih KR mtDNK haplogrupa
potocne pastrmke:

o ESU 1 c¢ine populacije DA-ES haplogrupe koja je prirodno distribuirana u vecini reka
Crnomorskog sliva Srbije,

o ESU 2 ¢ini populacija sa lokaliteta Garvanica u kojoj su distribuirani haplotipovi DA-
INT haplogrupe,

o ESU 3 ¢ini populacija reke Vrle u kojoj se nalaze jedinke DA-BS haplogrupe,

o ESU 4 obuhvata populacije AD filogenetske linije na teritoriji Srbije, odnosno
populacije sliva Strume,

o ESU 5 ¢ini populacija primorske pastrmke sa lokaliteta Tripu$nica, koja iako alohtona
za teritoriju Srbije, geneticki je originalna i izolovana, a kao takva moze imati poseban
bioloski znacaj za konzervaciju ovog taksona u okviru njegovog prirodnog areala. U budu¢im
konzervacionim projektima neophodno je spreCiti meSanje genetiCkog materijala iz ovih
populacija, pogotovo ako nisu unutar iste ESUSs.

Osnovne jedinice konzervacije su upravljacke jedinice (MU) zasnovane na
molekularnim analizama populacija, koje ¢ine grupe populacija koje su autohtone po
analiziranim genetickim markerima i zahtevaju posebne mere upravljanja (Berrebi i sar.,
2019). Upravljacke jedinice su, takode, identifikovane kao demografski nezavisni skupovi
populacija (Palsbell i sar., 2007) ¢ije upravljanje je usmereno ka oCuvanju, visih, evoluciono
znacajnih jedinica (Moritz, 1994; Funk i sar., 2012). Efikasna konzervacija poto¢ne pastrmke
moze se realizovati jedino analizom genetickih razlika izmedu populacija (Sanz, 2018).
Takode, poseban menadzment populacija predlaze se za populacije koje se karakterisu niskim
vrednostima genetickog diverziteta i malom efektivnom velicinom (Whiteley i sar., 2015;
Robinson i sar., 2017; Maric i sar., 2017b, 2022).

Na teritoriji Srbije, na osnovu analiza ove disertacije, a u okviru pomenutih
evoluciono znacajnih jedinica, moguce je definisati 19 upravljackih jedinica (MU) koje
zahtevaju prvi stepen prioriteta zastite. Odrzavanje veceg broja MU je od velike vaznosti za
dugotrajnu odrzivost vrste (Funk et al., 2012). U ovoj disertaciji, kriterijumi za klasifikovenje
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analiziranih populacija u posebne upravljacke jedinice ukljucuju prisustvo autohtonih KR
mtDNK haplotipova, kao i manju zastupljenost od 2% alohtonih alela mikrosatelitske DNK.

Za populacije koje su klasifikovane u okviru ESU 1, predloZzeno je 15 upravljackih
jedinica koje su rasporedene u tri grupe, u zavisnosti od procenjene autohtonosti mtDNK
haplotipova, jer je na pojedinim lokalitetima zabelezeno prisustvo haplotipova Da2a i Da22,
kao i DA haplotipova koji se javljaju u ribnjackim populacijama, a ¢ija je autohtonost za
teritoriju Srbije jos uvek upitna. Inace, kao $to je prethodno navedeno, sve tri grupe karakterse
manja zastupljenost od 2% alohtonih alela mikrosatelitske DNK. Opravdanost ovog pristupa
ogleda se u Cinjenici da se izolacija populacije znatno brze odrazava na promene u
ucestalostima haplotipova/alela nego na filogenetske razlike. 1z navedenog razloga su MU
najces¢e definisane na osnovu znacCajne divergencije u ucestalostima haplotipova/alela,
nezavisno od njihovih filogenetskih odnosa (Mari¢ i sar., 2023a). Prvu grupu predlozenih
upravljackih jedinica ¢ine potvrdeno autohtone populacije sa sledecih lokaliteta: Panjica
(MU1), lzubra (MU2), Toplodolska reka (MU3) i Polomska reka (MU4). Drugu grupu
upravljackih jedinica ¢ine visoko autohtone populacije sa lokaliteta Tolisnica (MUS5) i Janjska
reka (MUG6), koje karakterise prisustvo veoma malog broja ,,sumnjivih* haplotipova Koji su
prisutni u ribnja¢kim populacijama (usled prisustva haplotipova Da36 i Da28 za po jednu
analiziranu jedinku, respektivno). Populacije u okviru trece grupe su sa lokaliteta: Studenica
(MU7), Boranjska reka (MUB8), Povlenska reka (MU9), Brevina (MU10), Bresnicka reka
(MU11), Stavska reka (MU12), Resava (MU13), dok se populacije Dojkinacke i Vodenicke
reke (MU14) kao i Dursunske i Bistricke reke (MU15) mogu svrstati u dve nezavisne
upravljacke jedinice (na osnovu mikrosatelitskih podataka, geografske blizine i dominantnog
prisustva haplotipa Da22 odnosno Da2a, respektivno). Ovu grupu upravljackih jedinica
karakteriSe prisustvo DA haplotipova koji su potencijalno prosireni translokacijama jedinki,
odnosno antropogenim uticajem.

U okviru DA-INT evoluciono znacajne jedinice nalazi se reka Garvanica (MU16), a u
okviru DA-BS reka Vrla (MU17). lako je u populaciji sa lokaliteta Vrla zabelezen visi nivo
introgresije alohtonih AD alela, usled njenog evolucionog znacaja, neophodno je svrstati u
okviru posebne MU.

Za realizaciju plana zastite i revitalizaciju stanista i populacija potocne pastrmke iz
Crnomorskog sliva, neophodno je nastaviti i unaprediti istrazivanja koja su vrSena u ovoj
disertaciji, a ti¢u se utvrdivanja i pracenja osnovnih bioloskih parametara. Ovi parametri
ukljucuju: veli¢inu, odlike Zivotne istorije, ekologiju, trend populacija, geneticku strukturu 1
faktore ugrozavanja populacija. Za sve tri grupe upravljackih jedinica u okviru ESU 1
neophodno je sprovodenje genetickog monitoringa, dok je za populacije druge i tre¢e grupe
neophodno utvrditi i poreklo pojedinih DA haplotipova za koje postoji indicija da su alohtoni
za teritoriju Srbije. Veéina analiziranih populacija iz Crnomorskog sliva je prili¢no
malobrojna i stoga veoma podlozna genetickoj kontaminaciji (koja moze biti uzrokovana
translokacijama jedinki i hibridizacijom alohtonih i autohtonih jedinki), pa ¢ak i lokalnom
istrebljenju.

Populacije Egejskog sliva iz sistema Strume (ESU 4), manje su diferencirane od
populacija Crnomorskog sliva, karakteriSu ih visoke stope protoka gena izmedu razli¢itih
lokaliteta Sto ne opravdava poseban upravljacki tretman populacija unutar ovog recnog
sistema, te su one rasporedene unutar jedne upravljacke jedinice (MU18). Za njhovo ocuvanje
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neophodno je dalje pradenje velicine i trenda populacija, kao i obavezne dodatne zastite
staniSta kao osnovnog preduslova za njihovo ocuvanje.

Upravljacka jedinica u okviru ESU 5 predlaze se za populaciju sa lokaliteta Tripusnica
(MU19). Prisustvo primorske pastrmke u Tripusnici posledica je translokacije vrste izvan
originalnog areala. Medutim, treba uzeti u obzir da je period introdukcije primorske pastrmke
prethodio trenutnoj zakonskoj regulativi, te iako je u pitanju de facto alohtona vrsta, ne moze
se sa bioloskog aspekta izjednaciti sa alohtonim jedinkama AT linije potocne pastrmke koje
poticu iz ribnjackog uzgoja ili kalifornijskom pastrmkom, posebno jer ne postoji autohtona
populacija, u sistemu P¢inje u Srbiji, koja bi mogla biti ugrozena prisustvom ove populacije.
Populaciju sa lokaliteta Tripusnica je geneticki originalna, usled izostanka nativne populacije
poto¢ne pastrmke na lokalitetu, i kao takva moze predstavljati rezervnu (eng. back up)
populaciju koja se moze upotrebiti u konzervacionim aktivnostima u okviru originalnog arela
primorske pastrmke, a pre svega u sistemu Drima (Mari¢ i sar., 2017a). Navedeno je od
izuzetne vaznosti kada se uzme u obzir da populacije primorske pastrmke imaju trend pada
brojnosti (Schéffmann i sar., 2019).

U ovoj disertaciji na osnovu dosad najobiminije filogenetske i populaciono-geneticke
analize poto¢ne pastrmke u Srbiji, predlozeno je pet ESUs i 19 MU jedinica. Medutim, kako
je procenjena populaciono-geneticka strukturiranost populacija u ovoj disertaciji vrSena
analizom neutralnih markera (mtDNK i mikrosateliti), ostaje pitanje koliko izabrane MU
oslikavaju i adaptivne razlike izmedu populacija. Takode, evidentno je i da usled velikog
broja predlozenih upravljackih jedinica, sprovodenje mera za njihovu konzervaciju moze biti
veoma kompleksno u praksi. 1z tog razloga, postoji mogucnost uvodenja konzervacionih
jedinica (eng. Conservation unit — CU) koje ¢ine populacije koje su ocenjene kao jedinstvene
ili divergentne sa konzervacionog aspekta, a mogu se izjednaciti sa ESU, MU ili grupom MU
jedinica (Funk i sar., 2012). Za definisanje CU poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije, u
buduénosti, pored adaptivno neutralnin markera (koris¢enih u ovoj disertaciji), nuzno je
ukljuciti i adaptivne markere putem RADseq analize. Upotreba oba tipa markera nije u
koliziji, ve¢ naprotiv, njihova zajedni¢ka upotreba pruza uvid u dva tipa evolucionih
informacija koje je neophodno kombinovati radi sprovodenja optimalnih konzervacionih mera
(Mari¢ i sar.,, 2023a). Takode, razumevanje adaptivnih razlika je od sustinskog znacaja
prilikom odabira populacija koje bi se koristile za suplementarno poribljavanje ili
translokaciju jedinki (Moritz, 1999; Frankham i sar., 2011; Funk i sar., 2012).

Upravljacke jedinice ¢ine populacije za koje se propisuje prvi stepen prioriteta zastite
usled njihove autohtonosti i specifi¢ne geneticke strukture (Palsbgll i sar., 2007; Moritz, 1994;
Funk i sar, 2012; Berrebi i sar, 2019). Medutim, informacije koje su dobijene
ESHIPPOsalmo modelom, ukazuju na visok stepen ugroZenosti pojedinih populacija koje
time zahtevaju dodatnu zastitu. Dodatna mogucnost dodeljivanja konzervacionog statusa
navedenim populacijama ukazuje na neophodnost uzimanja u obzir karakteristika populacije i
faktora zivotne sredine u konaénoj proceni konzervacionih prioriteta (Faith i sar., 2004).
ESHIPPOsalmo model ima elemente sistemati¢nog pristupa o¢uvanju bioloske raznovrsnosti i
predlaze pristup koji je primenjen i u radovima Strecker i sar. (2011) i Simic i sar. (2015).

Primenom ESHIPPOsalmo modela utvrden je visok rizik od izumiranja, odnosno
nizak stepen odrzivosti za populacije sa lokaliteta Vlasina, Samokovska reka, Bistricka reka,
Jerma, JelasniCka reka i Tripusnica, stoga se za njih mora propisati prvi stepen prioriteta
zastite na teritoriji Srbije.
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Za ocCuvanje svih navedenih populacija neophodno je prvenstveno slediti opste
preporuke koje su date na pocetku ovog Poglavlja, dok je za populaciju sa lokaliteta Bistricka
reka neophodno pratiti i date smernice za o¢uvanje populacija oznac¢enih kao posebne MU.
Dodatno, za populaciju sa lokaliteta Jerma buduce konzervacione mere se moraju fokusirati
na spreCavanje Sirenja pastrmke AD linije iz gornjeg toka Jerme u donji tok i dalje u sistem
Juzne Morave. Takode, neophodna je reintrodukcija jedinki DA filogenetske linije u gornji tok
Jerme, kako je naznaCeno u radu Mari¢ i sar. (2022). Iskustva u upravljanju vrste S.
marmoratus reke Soce (Povz i sar., 1996; Mari¢ i sar., 2022) sugeriSu da bi geneticki
kompatibilne jedinke iz donje Jerme mogle biti pogodne za stvaranje mati¢nih jata, dok bi se
njihovo potomstvo moglo koristiti za ribnjac¢ki uzgoj u cilju reintrodukcije autohtonih jedinki
(za dodatne preporuke videti Poglavlje 5.5.1). Istovremeno neophodno je obustaviti
poribljavanje alohtonim jedinkama poto¢ne pastrmke i strogo regulisati ribolov. Populacije
Vlasine i Samokovske reke zahtevaju, uz sve predlozene konzervacione mere U OvVOmM
Poglavlju, prestanak poribljavanja jedinkama alohtonih filogenetskih linija.

Umeren rizik od izumiranja kao i umeren stepen odrzivosti zapaza se za gotovo
polovinu populacija analiziranin  ESHIPPOsalmo modelom (Tabela 14). Medu njima,
populacije koje se nalaze u okviru posebnih upravljackih jedinica, zahtevaju prvi stepen
prioriteta zasStite. Preostale populacije (sa lokaliteta Gradac, Veliki Rzav, Brvenica,
Gokcanica, Brzec¢ka, Sokobanjska Moravica, Viso€ica, Vu¢ja reka, Saovice, Mlava, Krupaja,
Kozica, Vratna i Zlotska reka) zahtevaju propisivanje drugog stepena prioriteta zastite. Kako
je na navedenim lokalitetima, glavni uzrok potencijalnog iS¢ezavanja populacija introdukcija
alohtonih linija kompleksa poto¢ne pastrmke, glavne konzervacione mere ukljucuju prestanak
neadekvatnog poribljavanja i potencijalnu restauraciju autohtonog geneti¢kog diverziteta
(videti Poglavlje 5.5.1). Naravno, za budu¢i opstanak i revitalizaciju ovih populacija
neophodno je pracenje svih predlozenih konzervacionih mera iz uvoda ovog Poglavlja. Za
pojedine visoko introgresirane populacije (npr. reka Saovice) primenom strogih mera kontrole
i upravljanja, obezbedilo bi se odrzivo koris¢enje, posebno ukoliko bi se adekvatnim
poribljavanjem kroz odredeni vremenski period restaurirala priblizna autohtona geneticka
struktura populacije.

Ocuvanje autohtonosti populacija potocne pastrmke, koje se suoCavaju sa rastuc¢im
antropogenim pritiscima, zahteva holisticki pristup koji objedinjuje nau€na istrazivanja,
aktivnu zastitu stanista, zakonske regulative i angazovanje lokalnih zajednica (Dauwalter i
sar., 2020). Trenutno, ugroZenost poto¢ne pastrmke se u Srbiji zakonski reguliSe odredenim
zaStitnim merama u ribarstvu, kao $to su minimalna dozvoljena duZina ulova, period lovostaja
U vreme mresta, strogo propisan rezim ribolova u pogledu mogucnosti i koli¢ine ulovljenih
jedinki, broja ribolovnih dana tokom sezone i sli¢no. Sve pobrojane mere su veoma dobre, ali
one do sada nisu dale pozitivne rezultate u zastiti, pre svega zbog njihovog nepotpunog
sprovodenja. Za efikasno sprovodenje predlozenih mera u okviru ovog Poglavlja, od sustinske
vaznosti su kontinuirani napori u cilju razmene znanja i iskustava izmedu akademske
zajednice i korisnika ribolovnih voda, jasna regulativa koja se odnosi na ocuvanje genetickog
diverziteta, transparentnost rezultata genetickih istrazivanja, kao i integracija istraZivanja u
smernice za primenu propisanih mera na razli¢itim nivoima (Kliitsch i Laikre, 2021).

Sve primenljive mere zastite jedne vrste teoretski mozemo svrstati u in sSitu i ex situ,
kao i u kombinaciju ova dva vida konzervacije (Mijovi¢-Magdi¢, 2007). Po miSljenju
Maitland (2004) od izuzetne vaznosti je da se odredi stepen genetske varijabilnosti vrste, kao i
da se dobro upoznaju njena biologija i ekologija, §to je preduzeto u ovoj studiji. Kao
potencijalna reSenja, autor nudi menadzment staniSta, gajenje u vesStackim uslovima i
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krioprezervaciju (Mijovi¢-Magdi¢, 2007). Krioprezervacija je metoda koja ima Siroku
primenu u reproduktivnom menadzmentu, a narocito je znacajna u konzervaciji genetickih
resursa (Lahnsteiner i sar., 2000; Cabrita i sar., 2010; Martinez-Paramo i sar., 2017,
Kojadinovi¢, 2021), te se njena primena dodatno preporucuje za ocuvanje genofonda
najugrozenijih populacija poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije. Zajedno sa adekvatnom
selekcijom i optimalnim ribnjackim uzgojem (videti Poglavlje 5.5.1) formiranje kriobanki
gameta, u cilju spreCavanja iznenadnih akcidentnih situacija i genetickog drifta, je od
sustinskog znacaja za oCuvanje sojeva i populacija koji su u opasnosti od istrebljenja, dok se
ekoloski uslovi u njihovim prirodnim stanistima ne poprave (Felip i sar., 2009; Veli¢kovié,
2015).

Rezultati ESHIPPOsalmo modela ukazuju da medu populacijama analiziranim u ovoj
disertaciji nema veoma visoko odrzivih populacija (Tabela 14), te je odrzivo koriséenje
populacija neophodno planski i selektivno sprovoditi, odnosno prilagoditi ga pojedinacnom
sluc¢aju. Kada analizirane populacije postanu stabilne i poprave se uslovi stanista, odnosno
kada se smanji uticaj ugrozavajuéih faktora po diverzitet populacija, odrzivo koriséenje, U
obimu u kome se sada sprovodi, bi¢e razmotreno i prilagodeno specifi¢nostima populacije.
Ukoliko se problemi navedeni u ovom Poglavlju zanemare, a populacije i dalje koriste u
postoje¢em obimu, dodatno ¢e se ubrzati smanjenje populacionih trendova i genetickog
diverziteta sto, u krajnjem slu¢aju, moze dovesti do potpunog iSCezavanja pojedinih
populacija.

Populacije analizirane u ovoj disertaciji pretezno potic¢u iz gornjih tokova reka koje
karakteriSe ograni¢eni kapacitet stanista, Sto rezultira nedostatkom krupnih jedinki koje bi bile
ribolovno atraktivne, $to je potvrdeno upotrebom ESHIPPOsalmo modela, kojim je istaknuta
mala duzinu analiziranih jedinki (Tabela 14). Usled izostanka ribolovne atraktivnosti, izostaje
i potreba za odrzivim koriS¢enjem navedenih populacija. Za razliku od populacija iz gornjih
tokova koje su uglavnom autohtone, za populacije iz donjih tokova koje imaju naruSenu
autohtonu strukturu, a ribolovno su atraktivne i imaju komercijalnu vrednosti, a na osnovu
populacionih karakteristika poseduju potencijal za odrzivo koris¢enje, moze se sprovoditi
rezim ribolova ,,uhvati i pusti“ ili rezim ribolova po zakonski propisanim merama, ukoliko
populacione karateristike daju takvu moguénost. Primeri populacija koje se najvise isti¢u
takvim potencijalom su sa lokaliteta: Gradac, Veliki Rzav, Sokobanjska Moravica, Viso€ica i
Mlava.

Potencijal za odrzivo koriS¢enje prepoznaje se u Egejskom slivu na teritoriji Srbije,
konkretno u slivu reke Strume. Navedene populacije su autohtone, sliv se isti¢e po svojoj
visokoj produktivnosti, uz registrovane nalaze krupnih jedinki koje su ribolovno atraktivne
(Simi¢ i sar., 2020a; Mari¢ i sar., 2022). Takode, nakon sprovodenja konzervacionih mera
predlozenih u ovoj disertaciji, potencijal za odrzivo koriS¢enje poseduju reke koje su u okviru
ESU 1 svrstane u trecu grupu upravljackih jedinica, a na osnovu ESHIPPOsalmo modela
poseduju visok stepen odrzivosti.

U svrhu odrzivog koris¢enja analiziranih populacija sa teritorije Srbije, moze se slediti
primer reke Soce iz Slovenije (Berrebi i sar., 2022b) u kojoj je, sa ciljem odrzivog koris¢enja
autohtonog genofonda, prvo sprovedena revitalizacija autohtonih populacija. Medutim, ovo je
izuzetno ekonomski zahtevan i dugotrajan proces koji se za reku Socu sprovodi ve¢ 20-ak
godina.
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Pored populacija koje su ukljucene u ovo istrazivanje, na teritoriji Srbije postoji veliki
broj populacija koje potencijalno poseduju znatan kapacitet za odrzivo kori$¢enje, usled
zadovoljavajuce populacione strukture i prisustva krupnih, ribolovno atraktivnih, primeraka
poto¢ne pastrmke. Kao primer, moze se navesti populacija sa lokaliteta Sokobanjska
Moravica ispod Bovanskog jezera (usmeno saopstenje Vladica Simic).

5.6. Predlog mera za umanjenje Stetnih efekata poribljavanja na primeru genotipizacije
mati¢nog jata potocne pastrmke ribnjaka ,,Panjica*

Rezultati ove disertacije ukazuju da translokacije jedinki i neadekvatno poribljavanje
imaju negativan uticaj na geneticku strukturu populacija poto¢ne pastrmke u Srbiji.
Generalno, u regionu, ukljucujuci i Srbiju, geneticka istrazivanja ribnjackih populacija se
veoma retko sprovode (Kanjuh, 2023) i nisu regulisana zakonskim aktima, $to predstavlja
znaCajan problem u ocuvanju autohtonih populacija potocne pastrmke. Stoga, u cilju
unapredenja odrzivog upravljanja populacijama poto¢ne pastrmke u Srbiji, analizirano je
mati¢no jato ribnjaka koji je ukljuéen u proizvodnju salmonidne riblje mladi za potrebe
poribljavanja. Takode, sa ciljem unapredenja prakse ribnjackog uzgoja i ublazavanja Stetnih
efekata na prirodne populacije, prvi put je ribnjacka populacija poto¢ne pastrmke iz Srbije
analizirana pomocu tri tipa molekularnih markera (KR mtDNK, LDH gen i mikrosateliti),
kako bi se ustanovilo da li su jedinke mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica” adekvatni donori za
suplementarno poribljavanje ribolovnih voda Crnomorskog sliva Srbije.

U slucajevima kada je poribljavanje jedina moguca mera za ofuvanje populacije,
napori moraju biti usmereni ka dostizanju uspeha bez ugrozavanja geneticke strukture
recipijentne populacije (Saura i Faria, 2011). 1z tog razloga, rezultati ove studije su direktno
inkorporirani u upravljacku praksu ribnjaka ,,Panjica®.

Analizom tri tipa molekularnih markera utvrdena je introdukcija alohtonih AT alela u
mati¢no jato ribnjaka (Tabela 12, Slika 22, 23, Tabela 10 u Prilogu). Kod 49,6% jedinki nije
zabelezena hibridizacija sa alohtonim jedinkama (ni po jednom tipu markera), 46,8% jedinki
su hibridi DA i AT linije, dok je preostalih 3,6% jedinki AT porekla. U prethodnim
istrazivanjima pastrmskih populacija evropskih ribnjaka detektovane su znatno vece
proporcije alohtonih AT gena, uz kompletnu admiksiju unutar pojedinih mati¢nih jata (Maric i
sar., 2010; Bohling i sar., 2016; Schmidt i sar., 2017; Berrebi i sar., 2021). Nasuprot tome,
veliki broj neintrogresiranih jedinki mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica® omogucio je selekciju
jedinki za dalji uzgoj i reprodukciju, $to je retko ostvarivo u ribnjackim populacijama u
Evropi. Uzimajuéi u obzir rezultate koji su dobijeni analizom svih markera, mati¢no jato
dostize nivo od oko 75% autohtonosti §to implicira da nivo introgresije nije visok, kao i da se
geneticki testovi mogu koristiti u cilju spre¢avanja novih introgresija.

Zabelezene visoke vrednosti parametara genetiCkog diverziteta u mati¢nom jatu
ribnjaka ,,Panjica“ (Tabela 12) posledica su introgresije alohtonim AT alelima (Tabela 13), sto
je Cest slu¢aj u domestifikovanim pastrmskim populacijama (Bohling i sar., 2016). U
istrazivanju Berrebi i1 sar. (2021) evidentirane su visoke vrednosti genetickog diverziteta
populacija iz 26 evropskih ribnjaka. Vrednosti parametara genetickog diverziteta DA
autohtone grupe mati¢nog jata (Grupa 1) su neSto viSe u poredenju sa procenjenim
vrednostima za populaciju iz reke Panjice iz koje su jedinke uklju¢ivane u mati¢no jato
(Tabela 13). Medutim, procenjene vrednosti Grupe 1 mati¢nog jata su generalno u saglasnosti
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sa vrednostima procenjenim za divlje populacije Crnomorskog sliva u Srbiji (Skraba Jurlina i
sar., 2020; Mari¢ i sar., 2022; ova studija).

Neocekivano, rezultati ove studije su ukazali na znatna neslaganja u utvrdivanju AT
porekla jedinki dobijenih RFLP analizom LDH gena i genotipizacijom mikrosatelitskih
lokusa. Od 104 jedinke koje su posedovale DA mtDNK haplotip i > 0,99% DA alela
mikrosatelitske DNK, 34 jedinke su imale 90/90 ili 90/100 LDH genotip (Slika 23, Tabela 10
u Prilogu). Prema saznanjima autora ove disertacije, u ribnjackim populacijama do sada nisu
zabeleZzena ovako izraZzena neslaganja izmedu analize LDH gena i genotipizacije
mikrosatelitskih lokusa. Medutim, Berrebi i sar. (2017) su uoéili sli¢éna odstupanja u divljim
populacijama hibridnih jedinki glavatice u sistemu Soce (Slovenija), gde je analiza LDH gena
otkrila znatno vec¢i procenat DA alela u poredenju sa mikrosatelitskim podacima, $to je
objasnjeno zasi¢enjem mikrosatelitskog filogenetskog signala.

Geni (npr. LDH), za razliku od hipervarijabilnin neutralnih markera (npr.
mikrosatelitski lokusi), imaju sporiju evoluciju i podvrgnuti su selektivnim pritiscima. To
znaci da nakon formiranja ribnjackog mati¢nog jata nisu u tolikoj meri podlozni efektu uskog
grla i nasumi¢nom genetiCkom driftu (Ward, 2000; Berrebi i sar.,, 2017). U zasticenom
okruzenju (obilje hrane, odsustvo predatora i slaba vodena strujanja) LDH-C1*90 genotip
moze imati bolje performanse, a jedinke koje su njegovi nosioci rastu brze u poredenju sa
ostalim jedinkama (Moran i sar., 1991; Horreo i sar., 2015).

Uocena su i neslaganja izmedu rezultata dobijenih analizom mtDNK i jedarnih
markera. Naime, 37 jedinki koje su posedovale autohtone mtDNK haplotipove pripadalo je
hibridnoj ili alohtonoj AT liniji na osnovu analize LDH gena ili mikrosatelitske DNK (Tabela
12, 13, Slika 23, Tabela 10 u Prilogu). Takode, 10 jedinki sa alohtonim mtDNK haplotipovima
su na osnovu analiza LDH gena posedovale autohtoni 100/100 LDH genotip ili su oznaéene
kao hibridne na osnovu mikrosatelitske DNK (Tabela 12, 13, Tabela 10 u Prilogu). Takva
odstupanja su uobicajena jer se mtDNK, usled materinskog nasledivanja, mnogo brze fiksira u
populaciji koja je podlozna nasumi¢nom genetiCkom driftu (Birky, 1991), o ¢emu je
diskutovano za sicilijansku pastrmku u radu Sanz i sar. (2023).

Rezultati ove disertacije istiCu vaznost kori$¢enja razlicitih tipova genetickih markera
prilikom istrazivanja porekla ranije neanaliziranih populacija. Svaki marker ima svoje
specifi¢ne karakteristike i koristi se u razli¢ite svrhe, Sto ukazuje na vaznost njihove
kombinovane primene. LDH gen kao geneti¢ki marker je veoma koristan za razlikovanje
domestifikovanih i prirodnih stokova, dok mikrosateliti pruzaju dublji uvid u stepen admiksije
jedinki.

Kako na svakom genetickom markeru (KR mtDNK, LDH gen i mikrosatelitski
lokusi), populacija maticnog jata ribnjaka ,Panjica® ima priblizno 75% autohtonog
genetickog udela moze se pretpostaviti da se radi 0 potpuno hibridnoj populaciji koja je u
admiksiji, sto dalje implicira da i Ciste jedinke, prema odabranim markerima, mogu imati
odredeni procenat introgresije sa AT alelima. U ovom slucaju, selekcija pojedina¢nih mati¢nih
jedinki bi znacila samo selekciju na osnovu odabranih markera. Nazalost, u ovoj situaciji i sa
ogranicenim brojem markera, potpun stepen admiksije je teSko otkriti. Medutim, mali
procenat pretezno F1 i F2 hibridnih jedinki u populaciji mati¢nog jata, ukazuje da se ipak radi
0 populaciji u koju je nedavno (pre nekoliko generacija) ukljuc¢en mali broju domestifikovanih
jedinki AT porekla. Stoga, vec¢ina jedinki su zapravo neintrogresirane autohtone jedinke. U
idealnom slucaju, ova ograni¢enja mogu biti prevazidena koris¢enjem GBS tehnologija kada
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se u budu¢nosti ispune uslovi za njihovu primenu. Ovo bi omogucilo temeljnije i
informativnije skeniranje genomskih lokusa i identifikaciju jedinki koje poseduju kompletno
autohtoni genom.

Rezultati analiza ove studije su direktno inkorporirani u upravljacku praksu ribnjaka
»Panjica® zadrzavanjem u maticnom jatu iskljucivo jedinki koje pokazuju autohtono DA
poreklo na svim analiziranim markerima (Grupa 1; jedinke oznacene u Tabeli 10 u Prilogu).
Istovremeno, da bi se izbegli Stetni efekti inbridinga (Hansen i Jensen, 2005; McLean i sar.,
2008; Vera i sar., 2010), sprovedena je analiza srodnickih odnosa jedinki Grupe 1 sa ciljem
daljeg isklju¢ivanja jedinki koje su u punorodnom srodstvu (Tabela 11 u Prilogu). Nakon svih
sprovedenih analiza, 63 jedinke su ispunile sve kriterijume za formiranje novog autohtonog
mati¢nog jata (Tabela 10 u Prilogu).

S obzirom da preporucena efektivna veli¢ina populacije treba da broji izmedu 25 i 94
jedinke (Pante i sar., 2001; Aho i sar., 2006), zarad odrzavanja autohtonog genetickog
diverziteta neophodno je izvrsiti dopunu mati¢nog jata prethodno genotipiziranim jedinkama
iz prirode koje nemaju ribnjacko poreklo (Grant i sar., 2017). Na taj nadin redovno
obnavljanje mati¢nog jata jedinkama iz prirode (u svakoj generaciji) rezultirate umanjenjem
efekta ribnjacke selekcije (Mobrand i sar., 2005; Ford i sar., 2006; Grant i sar., 2017).
Sprovodenjem navedenih mera jedinke mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“ se mogu koristiti za
poribljavanje geneticki kompatibilnih populacija u rekama Crnomorskog sliva Srbije.

.....

populacija, to su rizici povezani sa poribljavanjem veéi, jer mogu dovesti do ukupnog
smanjenja genetickog diverziteta i geneticke kontaminacije recipijentnih populacija
(Valiquette i sar., 2014; Bohling i sar., 2016; Berrebi i sar., 2021). Za Srbiju je ovo od
ogromnog znacaja za buduce upravljanje ribolovnim vodama. Konkretno, u Srbiji je priblizno
8% reka Crnomorskog sliva poribljeno jedinkama AT linije, $to je u pojedinim populacijama
dovelo do visokog nivoa introgresije alohtonim jedinkama (videti Poglavlje 5.3). Takode,
zabeleZeni su i sluéajevi introgresivne hibridizacije egejskih populacija (AD filogenetske
linije) u dunavske populacije (Mari¢ i sar., 2022).

Usled prirodnog prisustva vise filogenetskih linija‘haplogrupa na teritoriji Srbije
(Tabela 8), neophodno je da jedinke koje se uzgajaju za potrebe poribljavanja ribolovnih voda
budu geneticki kompatibilne recipijentnim populacijama. Stoga, novoformirano autohtono
mati¢no jato ribnjaka koje poseduje iskljuc¢ivo haplotipove DA-ES haplogrupe moze se
koristiti samo za potencijalno poribljavanje reka u kojima je ova haplogrupa prirodno
distribuirana, ali samo ako postoji kompatibilnost u pogledu i drugih molekularnih markera.

Evoluciona istorija poto¢ne pastrmke na podrucju Srbije je kompleksna i populacije iz
razli¢itih re¢nih sistema su geneticki razli¢ite (Mari¢ i sar., 2006b, 2022; Tosi¢ i sar., 2016;
Kanjuh i sar., 2021; ova studija). Stoga je nuzno da svaka buduca strategija programa uzgoja
potocne pastrmke ima za cilj stvaranje regionalnih mati¢nih jata. Time bi se smanjio rizik od
gubitka lokalnih adaptacija i spre¢ile pojave geneticke homogenizacije i introgresivne
hibridizacije u recipijentnim populacijama (Weeks i sar., 2011).

Geneticka struktura recipijentne populacije se takode moze narusiti 1 poribljavanjem
jedinkama koji poticu iz istog recnog sliva. To dodatno zahteva da poreklo mati¢nog jata mora
biti u skladu sa genetickom strukturom recipijentnih populacija (Hayes i sar., 2005; Bohling i
sar., 2016; Grant i sar., 2017).
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Budu¢i da poribljavanje moze imati nepovoljne efekte na evolucioni potencijal
populacija (Araki i sar., 2008; Fraser, 2008), u cilju odrzivosti populacija, neophodno je prvo
primeniti sve druge konzervacione mere, prvenstveno konzervaciju i unapredenje staniSta
(Cowx, 1994; Laikre i sar., 1999; videti Poglavlje 5.5). lzuzetno u slucajevima kada je
ribolovni pritisak jak, produkcija niska usled neuspesnog mresta ili niske stope rasta, ili je
abundanca izrazito smanjena usled akcidentnih situacija ili zagadenja, poribljavanje se moze
primeniti kao mera konzervacije (Cresswell i sar., 1984). Kada je poribljavanje jedina opcija
za opstanak populacije, neophodno je usmeriti konzervacione napore na maksimiziranje
uspeha bez ugrozavanja geneticke strukture recipijentne populacije (Saura i Faria, 2011).

Najzad, ribnjacki uzgoj jedinki i poribljavanje, kao mere unapredenja populacija
poto¢ne pastrmke, treba sprovoditi samo u sluéajevima kada ostale metode revitalizacije nisu
dale ocekivane rezultate.

Primer dobre prakse je projekat obnavljanja populacija glavatice S. marmoratus
zapocCet u Sloveniji u reénim sistemima Soce i Idrice. U periodu od 1993. do 1996. godine,
molekularno-genetickim analizama utvrdeno je postojanje ekstenzivne hibridizacije izmedu
glavatice i poto¢ne pastrmke AT filogenetske linije. Shodno tome, od 1996. godine razvijane
su razliCite upravljacke strategije za obnavljanje populacija glavatice. Konzervacione mere su
ukljucivale zabranu poribljavanja jedinkama potocne pastrmke, reviziju propisa o
rekreativnom ribolovu i geneticku karakterizaciju jedinki planiranih za poribljavanje Soce.
Vrsena je geneticka karakterizacija mati¢nih jedinki iz hibridnih zona i geneticki Cistih
populacija iz ocuvanih gornjih tokova pomenutih re¢nih sistema, te je fenotipski i geneticki
adekvatna mlad koriS¢ena za poribljavanje Socfe. Kao pozitivan rezultat dugogodiSnje
primene konzervacionih mera, tokom proteklih 15-ak godina udeo domestifikovane atlantske
linije u populaciji reke Soce svake godine opada za priblizno 2% u odnosu na prethodnu
godinu (Berrebi i sar., 2022b).

Za teritoriju Srbije, neophodno je unaprediti nacionalno zakonodavstvo u smeru
efikasnog ocuvanja potocne pastrmke koje uzima u obzir geneticke razlike medu
populacijama. Namece se i1 hitna potreba za genetickom karakterizacijom mati¢nih jata
ribnjackih populacija poto¢ne pastrmke u Srbiji kako bi se ublazio uticaj poribljavanja.
Odvojeno upravljanje populacijama poto¢ne pastrmke zasnovano na redovnom genetickom
monitoringu poribljavanja mora postati redovna praksa u cilju bolje zastite biodiverziteta.

Istovremeno, za programe poribljavanja klju¢no je utvrditi sledece: mere suzbijanja
rizika, sve znacajne posledice poribljavanja, ekoloSke rizike i potencijalne ekoloske
interakcije (Pearsons i Hopley, 1999). Poribljavanja se moraju sprovoditi pod rigoroznim
uslovima uz adekvatno upravljanje i monitoring. Posebno je vazno naglasiti da reke koje nisu
ribolovno atraktivne, a poseduju visoki konzervacioni i evolucioni znacaj, ne smeju biti
poribljavane.
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Rezultati ove disertacije pruzili su novi uvid u filogeniju i filogeografiju kompleksa
potocne pastrmke sa teritorije Srbije, ali i sa znatno Sireg areala taksona. Samo za teritoriju
Srbije, detektovano je gotovo dvostruko vise haplotipova nego u svim prethodnim studijama.
U ovoj disertaciji ukupno su registrovana 32 haplotipa za teritoriju Srbije, od kojih je 11
novoopisano. Haplotipska raznovrsnost dunavske filogenetske linije u Srbiji je veoma visoka
u poredenju sa drugim regionima u slivu Dunava, $to se ogleda u prisustvu haplotipova iz
DA-ES, DA-BS, kao i DA-INT haplogrupe. Na analiziranom podrucju, jadranska filogenetska
linija iz sliva Strume je znatno manje diferencirana u poredenju sa dunavskom linijom, $to je
u skladu sa veli¢inom slivhog podrucja.

U ovoj studiji, u odnosu na prethodne studije, otkriven je znatno veci broj jedinki koje
imaju atlantske haplotipove. Atlantski haplotipovi su pronadeni na Cetvrtini svih ispitivanih
lokaliteta Crnomorskog sliva u Srbiji. Ova studija potvrduje i prethodne navode da su jedinke
poto¢ne pastrmke iz Egejskog sliva i sistema Drim-Skadar koris¢ene za poribljavanje
ribolovnih voda Srbije, verovatno i pre poribljavanja jedinkama atlantske domestifikovane
linije.

Filogenetske i filogeografske analize, na oshovu podataka iz ove disertacije i
literature, produkovale su rezultate bitne za razumevanje diverziteta dunavske linije poto¢ne
pastrmke. U okviru pomenute filogenetske linije, pored ve¢ opisane dve haplogrupe, u ovoj
disertaciji je detektovana jo$ jedna, tentativno nazvana DA-INT haplogrupa. DA-INT
haplogrupa zauzima intermedijarni polozaj u filogenetskim rekonstrukcijama i moze se
Klasifikovati kao tranziciona haplogrupa u odnosu na DA-ES i DA-BS. Filogeografska
distribucija haplogrupa se u izvesnoj meri preklapa, $to je najuoCljivije u Srbiji, gde je
zabelezeno prisustvo sve tri haplogrupe.

U ovoj studiji najmladi zajednicki predak roda Salmo datiran je za period kasnog
miocena. Suprotno uobicajenom uverenju, rezultati ove disertacije jasno pokazuju da su se
glavne podele unutar kompleksa poto¢ne pastrmke odigrale u kasnom pliocenu, a ne u
pleistocenu. Pliocensko poreklo sugerise da filogenetske linije kompleksa poto¢ne pastrmke
nisu formirane usled geo(hidro)morfoloskih promena tokom glacijacija i interglacijacija, ve¢
su rezultat orogeneze i evolucije slivova.

Analizom mikrosatelitskih markera detektovana je slozena populaciona struktura
potocne pastrmke u Srbiji. Medutim, u odnosu na prethodne studije, zabelezen je i visi nivo
introgresije i introgresivne hibridizacije izmedu autohtone dunavske linije poto¢ne pastrmke i
alohtonih filogenetskih linija. Alohtoni aleli mikrosatelitske DNK, AT i/ili AD porekla (udela
> 10%), zabelezeni su na 22 lokaliteta. U populaciji iz sliva Vardara u Srbiji prisutni su
alohtoni aleli poreklom iz Jadranskog sliva, dok sa druge strane, kod cetiri populacije iz sliva
Strume nije detektovana introgresija alelima alohtonog porekla. Tri ribnjacke populacije iz
Srbije dominantno su introgresirane alelima atlantskog porekla.

Na osnovu rezultata novokoncipiranog ESHIPPOsalmo modela, prisustvo alohtonih
filogenetskih linija kompleksa potoc¢ne pastrmke izdvaja se kao glavni ugrozavajuéi faktor
populacija. Drugi izrazito ugrozavajuci faktori populacija su: narusavanje i fragmentacija
staniSta, kao i neadekvatno upravljanje. Navedeno je razlog da medu analiziranim
populacijama, na osnovu ESHIPPOsalmo modela, nema veoma visoko odrzivih. U
analiziranom uzorku, 41% populacija odlikuje visok stepen odrzivosti, 46% umeren, dok
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populacije sa lokaliteta Samokovska reka, Bistricka reka, Vlasina, Jerma, Jela$ni¢ka reka |
Tripu$nica odlikuje nizak stepen odrzivosti.

Trenutno stranje analiziranih populacija ukazuje da je odrzivo koris¢enje populacija
neophodno planski i selektivno sprovoditi. Kada analizirane populacije postanu stabilne i
poprave se uslovi staniSta, odnosno kada se smanji uticaj ugrozavajuc¢ih faktora po diverzitet
populacija, odrzivo koris¢enje, u meri u kojoj se trenutno sprovodi, treba da bude razmotreno
i prilagodeno specificnostima populacije. Kori$¢enje populacija koje nisu ribolovno
atraktivne, a predstavljaju vazne autohtone genofondove, nema validaciju.

Za teritoriju Srbije, na osnovu filogenetske istorije populacija, moze se predloziti pet
evoluciono znacajnih jedinica koje uklju¢uju populacije: (1) DA-ES, (2) DA-BS, (3) DA-INT,
(4) AD filogenetska linija iz Egejskog sliva i (5) populaciju primorske pastrmke sa lokaliteta
TripuSnica. Na osnovu analiza ove disertacije, a u okviru pomenutih evoluciono zna¢ajnih
jedinica, moguce je definisati 19 upravljackih jedinica. Predlozene upravljacke jedinice Cine
populacije sa lokaliteta: Panjica (MU1), lzubra (MU2), Toplodolska reka (MU3), Polomska
reka (MU4), Tolisnica (MUS5), Janjska reka (MU®6), Studenica (MU7), Boranjska reka (MU8),
Povlenska reka (MU9), Brevina (MU10), Bresni¢ka reka (MU11), Stavska reka (MUI12),
Resava (MU13), Dojkinacka i Vodeni¢ka reka (MU14), Dursunska i Bistricka reka (MU15),
Garvanica (MU16), Vrla (MU17), Lisinska reka, Ljubatska reka, Dragovistica i Brankovacka
reka (MU18) i Tripusnica (MU19). U cilju sprovodenja optimalnih konzervacionih mera,
odnosno razumevanja adaptivnih razlika medu populacijama, u budu¢im studijama,
preporucuje se definisanje konzervacionih jedinica. Za uspostavljanje konzervacionih jedinica
poto¢ne pastrmke na teritoriji Srbije, pored adaptivno neutralnih markera (koris¢enih u ovoj
disertaciji), nuzno je ukljuciti i adaptivne markere putem npr. RADseq analize.

Na teritoriji Srbije na osnovu rezultata genetickih istrazivanja i ESHIPPOsalmo
modela, prvi stepen prioriteta zaStite propisan je za 31 populaciju, dok 14 populacija zahteva
drugi stepen prioriteta zasitite.

U slucajevima kada je poribljavanje jedina moguca mera za oCuvanje populacije,
napori moraju biti usmereni ka dostizanju uspeha bez ugrozavanja geneti¢ke strukture
recipijentne populacije. 1z tog razloga, rezultati ove studije su direktno inkorporirani u
upravljacku praksu ribnjaka ,,Panjica“. Analize mitohondrijske DNK, mikrosatelitskih lokusa
i LDH gena omogucile su selekciju jedinki ribnjaka ,,Panjica“ koje su autohtone na svim
ispitivanim markerima. Autohtone mati¢ne jedinke se mogu koristiti za produkciju mladi koja
je pogodna za poribljavanje odgovarajucih ribolovnih voda Crnomorskog sliva.

Za ocuvanje populacija potoéne pastrmke istrazivanog podruc¢ja neophodno je
unaprediti i pravilno sprovoditi upravljanje populacijama. Konzervacioni napori moraju biti
usmereni ka sprovodenju mera neophodnih za ocuvanje njihovog staniSta, abundance,
populacione strukture i genetickog diverziteta. Navedene aktivnosti zahtevaju brze i korenite
promene u zakonskom smislu, ali i dosledno sprovodenje u buducoj konzervacionoj i
upravljackoj praksi.
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Tabela 1. Spisak haplotipova i prate¢ih mitohondrijskih linija, pristupni brojevi sekvenci iz
Banke Gena i odgovarajuce reference. Haplotipovi identifikovani u ovoj studiji su podebljani,
prethodno neopisani haplotipovi su dodatno oznaceni i zvezdicom, dok su preostali
haplotipovi preuzeti iz Banke Gena.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
ADcsl AD AY 836330 Cortey i sar., 2004
ADcs2 AD AY 836331 Cortey i sar., 2004
ADcs3 AD AY 836332 Cortey i sar., 2004
ADcs4 AD AY 836333 Cortey i sar., 2004
ADcs5 AD AY836334 Cortey i sar., 2004
ADcs6 AD AY 836335 Cortey i sar., 2004
ADcs7 AD AY 836336 Cortey i sar., 2004
ADcs8 AD AY 836337 Cortey i sar., 2004
ADcs9 AD AY 836338 Cortey i sar., 2004
ADcs10 AD AY 836339 Cortey i sar., 2004
ADcsll AD AY 836340 Cortey i sar., 2004
ADcs12 AD AY 836341 Cortey i sar., 2004
ADcs13 AD AY 836342 Cortey i sar., 2004
ADcs15 AD AY 836344 Cortey i sar., 2004
ADcs16 AD AY 836345 Cortey i sar., 2004
ADcsl7 AD AY 836346 Cortey i sar., 2004
ADcs18 AD AY 836347 Cortey i sar., 2004
ADcs19 AD AY 836348 Cortey i sar., 2004
ADcs20 AD AY 836349 Cortey i sar., 2004
ADcs21 AD JQ030884 Lucarda i sar., 2012a
ADcs22* AD OP690630 ova studija
AD-Tyrrhl AD KX450257 Berrebi i sar., 2019
AD-Tyrrh2 AD KX450258 Berrebi i sar., 2019
AD-Tyrrh3 AD KX450259 Berrebi i sar., 2019
AD-Tyrrh5 AD KX450261 Berrebi i sar., 2019
AD-Tyrrh6 AD KX450262 Berrebi i sar., 2019
ADTR1 AD JN543965 Ozen, 2013
ADTR2 AD JN543966 Ozen, 2013
ADTR3 AD JN543967 Ozen, 2013
ADTR4 AD JN543968 Ozen, 2013
ADTR5 AD JN543969 Ozen, 2013
ADTR6 AD JN543970 Ozen, 2013
ADTRY AD JN543971 Ozen, 2013
ADTRS AD JN543972 Ozen, 2013
AdAE1 AD GQ357908 Kohout i sar., 2013
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Tabela 1. Nastavak.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
AdAE2 AD GQ357909 Kohout i sar., 2013
AdAE3 AD GQ357910 Kohout i sar., 2013
AdZAl AD GQ357911 Kohout i sar., 2013
KOS6 AD MT505420 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOS19 AD MT505421 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOS34 AD MT505422 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOS73 AD MT505423 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOS85 AD MT505424 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOs87 AD MT505425 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOS90 AD MT505426 Grapci-Kotori i sar., 2020
KOS102 AD MT505428 Grapci-Kotori i sar., 2020
AdcsTil AD KU667314 Marié i sar., 2017
R3C AD KU667313 Mari¢ i sar., 2017
AdPrz AD KU667310 Mari¢ i sar., 2017
AD-C1 AD DQ381567 Susnik i sar., 2007
AD-M1 AD DQ381566 Susnik i sar., 2007
ADcr2 AD MK184916 Delling i sar., 2020
ADcr3 AD MK184930 Delling i sar., 2020
ADcr4 AD MK184926 Delling i sar., 2020
ADcrb AD MK184935 Delling i sar., 2020
ADcr6 AD MK184943 Delling i sar., 2020
AUAS5 AD AF253551 Sudrez i sar., 2001
macrosl AD JN807337 Querci i sar., 2013
S. letnica Haplo 12 AD AY926570 Susnik i sar., 2006
S. letnica Haplo 13 AD AY926573 Susnik i sar., 2006
S. letnica Haplo 14 AD AY926571 Susnik i sar., 2006
S. letnica Haplo 15 AD AY926572 Susnik i sar., 2006
S. letnica Haplo 16 AD DQ381568 Susnik i sar., 2007
S. letnica Haplo 17 AD DQ381569 Susnik i sar., 2007
S. letnica Haplo 18 AD DQ381570 Susnik i sar., 2007
MEcs1 ME AY836350 Cortey i sar., 2004
MEcs2 ME AY836351 Cortey i sar., 2004
MEcs3 ME AY 836352 Cortey i sar., 2004
MEcs4 ME AY836353 Cortey i sar., 2004
MEcs5 ME AY836354 Cortey i sar., 2004
MEcs6 ME AY 836355 Cortey i sar., 2004
MEcs7 ME AY 836356 Cortey i sar., 2004
MEcs8 ME AY836357 Cortey i sar., 2004
MEcs9 ME AY836358 Cortey i sar., 2004
MEcs10 ME AY836359 Cortey i sar., 2004
MEcs11 ME AY836360 Cortey i sar., 2004
MEcs13 ME AY836362 Cortey i sar., 2004
MEcs14 ME AY836363 Cortey i sar., 2004
MEcs15 ME AY836364 Cortey i sar., 2004
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Tabela 1. Nastavak.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
MEcs23 ME MG970273 Verai sar., 2019
MEcs25 ME MG970274 Verai sar., 2019
MEcs26 ME MG970275 Verai sar., 2019
MEcs27 ME MG970276 Verai sar., 2019
MEcrl ME MK184945 Delling i sar., 2020
MAcs1 MA AY836365 Cortey i sar., 2004
Mala MA DQ841191 Meraner i sar., 2007
Ma2a MA DQ841189 Meraner i sar., 2007
Ma2b MA DQ841190 Meraner i sar., 2007
Ma2c MA JQ582461 Meraner i sar., 2013
MAcs4 MA JN208022 Pujolar i sar., 2011
MACs5 MA JQ041696 Lucarda i sar., 2012b
MaK1 MA JX846931 Jadan i sar., 2015
MAcrl MA MK184938 Delling i sar., 2020
MAcr2 MA MK184936 Delling i sar., 2020
MATR1 MA JN543996 Ozen, 2013
AD-Z1 MA DQ381565 Susnik i sar., 2007
ATcsl AT AF273086 Cortey i Garcia-Marin, 2002
ATcs2 AT AF273087 Cortey i Garcia-Marin, 2002
ATcs3 AT AF274574 Cortey i Garcia-Marin, 2002
ATcs4 AT AF274575 Cortey i Garcia-Marin, 2002
ATcs5 AT AF274576 Cortey i Garcia-Marin, 2002
ATcs6 AT AF274577 Cortey i Garcia-Marin, 2002
ATcsll AT AY836327 Cortey i sar., 2004
ATcs12 AT AY836328 Cortey i sar., 2004
ATcs13 AT AY836329 Cortey i sar., 2004
ATcsl4 AT EF530476 Cortey i sar., 2009
ATcsl5 AT EF530477 Cortey i sar., 2009
ATcs16 AT EF530478 Cortey i sar., 2009
ATcsl7 AT EF530479 Cortey i sar., 2009
ATcs18 AT EF530480 Cortey i sar., 2009
ATcs19 AT EF530481 Cortey i sar., 2009
ATcs20 AT EF530482 Cortey i sar., 2009
ATcs21 AT EF530483 Cortey i sar., 2009
ATcs22 AT EF530484 Cortey i sar., 2009
ATcs23 AT EF530485 Cortey i sar., 2009
ATcs24 AT EF530486 Cortey i sar., 2009
ATcs25 AT EF530487 Cortey i sar., 2009
ATcs26 AT EF530488 Cortey i sar., 2009
ATcs27 AT EF530489 Cortey i sar., 2009
ATcs28 AT EF530490 Cortey i sar., 2009
ATcs29 AT EF530491 Cortey i sar., 2009
ATcs30 AT EF530492 Cortey i sar., 2009
ATcs31 AT EF530493 Cortey i sar., 2009
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Tabela 1. Nastavak.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
ATcs32 AT EF530494 Cortey i sar., 2009
ATcs33 AT EF530495 Cortey i sar., 2009
ATcs34 AT EF530496 Cortey i sar., 2009
ATcs35 AT EF530497 Cortey i sar., 2009
ATcs36 AT EF530498 Cortey i sar., 2009
ATcs37 AT EF530499 Cortey i sar., 2009
ATcs38 AT EF530500 Cortey i sar., 2009
ATcs39 AT EF530501 Cortey i sar., 2009
ATcs4l AT EF530502 Cortey i sar., 2009
ATcs42 AT EF530503 Cortey i sar., 2009
ATcs43 AT EF530504 Cortey i sar., 2009
ATcs45 AT EF530505 Cortey i sar., 2009
ATcs46 AT EF530506 Cortey i sar., 2009
ATcs47 AT EF530507 Cortey i sar., 2009
ATcs48 AT EF530508 Cortey i sar., 2009
ATcs49 AT EF530509 Cortey i sar., 2009
ATcs50 AT EF530510 Cortey i sar., 2009
ATcs51 AT EF530511 Cortey i sar., 2009
ATcs52 AT EF530512 Cortey i sar., 2009
ATcs53 AT MK330940 Berrebi i sar., 2020
ATcs54* AT 0OP690631 ova studija

A5 AT HQ848357 Kohout i sar., 2012
A7 AT HQ848358 Kohout i sar., 2012
A8 AT HQ848359 Kohout i sar., 2012
A9 AT HQ848360 Kohout i sar., 2012
Al10 AT HQ848361 Kohout i sar., 2012
All AT HQ848362 Kohout i sar., 2012
Al2 AT HQ848363 Kohout i sar., 2012
Al3 AT HQ848364 Kohout i sar., 2012
All AT HQ848365 Kohout i sar., 2012
Al5 AT HQ848366 Kohout i sar., 2012
Al6 AT HQ848367 Kohout i sar., 2012
Al7 AT HQ848368 Kohout i sar., 2012
Al8 AT HQ848369 Kohout i sar., 2012
Al9 AT HQ848370 Kohout i sar., 2012
Atle AT DQ841192 Meraner i sar., 2007
Atlla AT AY185578 Duftner i sar., 2003
Atllb AT AY185579 Duftner i sar., 2003

ATSic AT JF297974 Snoj i sar., 2011
AT-Tyrrhl AT KX450263 Berrebi i sar., 2019

ATM2 AT JF297979 Snoj i sar., 2011

ATM3 AT JF297980 Snoj i sar., 2011
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Tabela 1. Nastavak.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
ATM4 AT JF297975 Snoj i sar., 2011
ATM5 AT JF297977 Snoj i sar., 2011
ATM7 AT JF297982 Snoj i sar., 2011
ATM12 AT KT279147 Doadrio i sar., 2015
ATM13 AT KT279141 Doadrio i sar., 2015
ATM16 AT KT279144 Doadrio i sar., 2015
NAcrl NA LT617612 Tougard i sar., 2018
NAcr2 NA LT617613 Tougard i sar., 2018
NAcr5 NA LT617632 Tougard i sar., 2018
NA1l AT AF253541 Suérez i sar., 2001
NA2 AT AF253542 Suérez i sar., 2001
NA3 AT AF253543 Suérez i sar., 2001
NA4 AT AF253556 Suérez i sar., 2001
NAG AT AF253559 Suérez i sar., 2001
JE1 AT AF253557 Suérez i sar., 2001
SAl AT AF253553 Suérez i sar., 2001
SA2 AT AF253554 Suérez i sar., 2001
SA3 AT AF253555 Suérez i sar., 2001
ATAL NA LT617630 Tougard i sar., 2018
ATA2 NA LT617631 Tougard i sar., 2018
ATM1 AT-M JF297978 Snoj i sar., 2011
ATM6 AT-M JF297976 Snoj i sar., 2011
ATM9 AT-M KT279157 Doadrio i sar., 2015
ATM10 AT-M KT279143 Doadrio i sar., 2015
ATM11 AT-M KT279146 Doadrio i sar., 2015
ATM14 AT-M KT279142 Doadrio i sar., 2015
ATM15 AT-M KT279152 Doadrio i sar., 2015
DUcs1 DU EF530513 Cortey i sar., 2009
DUcs2 DU EF530514 Cortey i sar., 2009
DUcs3 DU EF530515 Cortey i sar., 2009
DUcs4 DU EF530516 Cortey i sar., 2009
DUcs5 DU EF530517 Cortey i sar., 2009
DUcs6 DU EF530518 Cortey i sar., 2009
DUcs7 DU EF530519 Cortey i sar., 2009
DUcs8 DU EF530520 Cortey i sar., 2009
DUcs9 DU EF530521 Cortey i sar., 2009
DUcs10 DU EF530522 Cortey i sar., 2009
DUcs11 DU EF530523 Cortey i sar., 2009
DUcs12 DU EF530524 Cortey i sar., 2009
DUcs13 DU EF530525 Cortey i sar., 2009
DUcs14 DU EF530526 Cortey i sar., 2009
DUcs15 DU EF530527 Cortey i sar., 2009
DUcs16 DU EF530528 Cortey i sar., 2009
DUcs17 DU EF530529 Cortey i sar., 2009
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Tabela 1. Nastavak.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
DUcs18 DU EF530530 Cortey i sar., 2009
DUcs19 DU EF530531 Cortey i sar., 2009
DUcs20 DU EF530532 Cortey i sar., 2009
DUcs21 DU EF530533 Cortey i sar., 2009
DUcs22 DU EF530534 Cortey i sar., 2009
DUcs23 DU EF530535 Cortey i sar., 2009
DUcs24 DU KM210671 Verai sar., 2015
DUcs25 DU KM210672 Verai sar., 2015
DUcs26 DU KM210673 Verai sar., 2015
DUcs27 DU KM210674 Verai sar., 2015
DUcs28 DU KM210675 Verai sar., 2015
DUcs29 DU KM210676 Verai sar., 2015
DUcs30 DU KM210677 Verai sar., 2015
DUcs31 DU KM210678 Verai sar., 2015
DUcs32 DU KM210679 Verai sar., 2015
DUcs33 DU KM210680 Verai sar., 2015
DUcs34 DU KM210681 Verai sar., 2015
DU1 DU AF253544 Suérez i sar., 2001
DU2 DU AF253545 Suérez i sar., 2001
DUhaplotype 7 DU AF274578 Cortey i Garcia-Marin, 2002
Dades Dades JF297981 Snoj i sar., 2011
Dala DA-ES AY 185568 Duftner i sar., 2003
Dalb DA-ES AY 185569 Duftner i sar., 2003
Dalc DA-ES GQ284832 Baric i sar., 2010
Dald DA-ES GQ284833 Baric i sar., 2010
Daif DA-ES MK675073 Kanjuh i sar., 2020
Dalg DA-ES MK675074 Kanjuh i sar., 2020
Da2a DA-ES GQ284834 Baric i sar., 2010
Da2b DA-ES GQ284835 Baric i sar., 2010
Da2c DA-ES GQ284836 Baric i sar., 2010
Da3 DA-ES AY185571 Duftner i sar., 2003
Da9 DA-ES AY185572 Duftner i sar., 2003
Da9a DA-ES GQ222380 Jadan i sar., 2009
Da22 DA-ES AY185573 Duftner i sar., 2003
Da23a DA-ES AY185574 Duftner i sar., 2003
Da23b DA-ES AY 185575 Duftner i sar., 2003
Da26 DA-ES DQ841194 Meraner i sar., 2007
Da27 DA-ES MW618102 Mari¢ i sar., 2022
Da28 DA-ES MW618103 Marié i sar., 2022
Da29* DA-ES OP690621 ova studija
Da30* DA-ES OP690622 ova studija
Da31* DA-ES OP690623 ova studija
Da32* DA-ES OP690624 ova studija
Da33* DA-ES OP690625 ova studija
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Tabela 1. Nastavak.

Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
Da34* DA-ES OP690626 ova studija
Da35* DA-ES OP690627 ova studija
Da36* DA-ES 0OP690628 ova studija
Da37* DA-ES OP690629 ova studija
D3 DA-ES HQB848371 Kohout i sar., 2012
D4 DA-ES HQB848372 Kohout i sar., 2012
D5 DA-ES HQB848373 Kohout i sar., 2012
D7 DA-ES HQB848374 Kohout i sar., 2012
D8 DA-ES HQB848375 Kohout i sar., 2012
DaDAl DA-ES GQ357906 Kohout i sar., 2013
DaDA?2 DA-ES GQ357907 Kohout i sar., 2013
Iranl DA-ES HM237337 Verai sar., 2011
Iran2 DA-ES HM237338 Verai sar., 2011
Iran4 DA-ES HM237340 Verai sar., 2011
Iran5 DA-ES HM237341 Verai sar., 2011
Iran7 DA-ES JF276031 Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012
Iran8 DA-ES JF276032 Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012
SiLi_s4 DA-ES MG551589 Levin i sar., 2018
Si_30 DA-ES MG551591 Levin i sar., 2018
IsDa21 DA-ES JF795537 Osinov, 2009
OxAFA2 DA-ES EU329720 Griffiths i sar., 2009
OxAFE2 DA-ES EU329721 Griffiths i sar., 2009
KK1002 DA-ES KF985435 Schenekar i sar., 2014
KK2022 DA-ES KF985474 Schenekar i sar., 2014
Orumieh2 DA-ES JF276033 Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012
DATR20 DA-ES IN543992 Ozen, 2013
DATR21 DA-ES IN543993 Ozen, 2013
DATR22 DA-ES IN543994 Ozen, 2013
DATR23 DA-ES IN543995 Ozen, 2013
Da24 DA-BS AY185576 Duftner i sar., 2003
DaBS1 DA-BS GQ357897 Kohout i sar., 2013
DaBS2 DA-BS GQ357898 Kohout i sar., 2013
DaBS3 DA-BS GQ357899 Kohout i sar., 2013
DaBS4 DA-BS GQ357900 Kohout i sar., 2013
DaBS5 DA-BS GQ357901 Kohout i sar., 2013
DaBS6 DA-BS GQ357902 Kohout i sar., 2013
DaBS7 DA-BS GQ357903 Kohout i sar., 2013
DaBS8 DA-BS GQ357904 Kohout i sar., 2013
DaBS11 DA-BS MW618105 Marié i sar., 2022
DATR2 DA-BS JIN543974 Ozen, 2013
DATR3 DA-BS JN543975 Ozen, 2013
DATRA4 DA-BS JN543976 Ozen, 2013
DATR6 DA-BS JN543978 Ozen, 2013
DATR7 DA-BS JN543979 Ozen, 2013
DATRS8 DA-BS JN543980 Ozen, 2013
DATR10 DA-BS JN543982 Ozen, 2013
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Haplotip Filogenetska Pristupni broj Referenca
linija
DATR11 DA-BS JN543983 Ozen, 2013
DATR12 DA-BS JN543984 Ozen, 2013
DATR13 DA-BS JN543985 Ozen, 2013
DATR14 DA-BS JN543986 Ozen, 2013
DATR16 DA-BS JN543988 Ozen, 2013
DATR17 DA-BS JN543989 Ozen, 2013
DATR18 DA-BS JN543990 Ozen, 2013
Kintrishil4 DA-BS MG214772 Ninua i sar., 2018
Da25 DA-INT GQ284837 Baric i sar., 2010
DaBS9 DA-INT GQ357905 Kohout i sar., 2013
DaBS10 DA-INT MW618104 Marié i sar., 2022
DATR19 DA-INT JN543991 Ozen, 2013
Tigris (TITR1) TI JN543997 Ozen, 2013
S. obtusirostris 1 AF488535 Snoj i sar., 2002
S. obtusirostris 2 LT617633 Tougard i sar., 2018
S. obtusirostris 3 EF469832 Snoj i sar., 2008
S. obtusirostris 4 EF469833 Snoj i sar., 2008
S. obtusirostris 5 NC_037939 Tougard i sar., 2018
S. ohridanus 1 AY926564 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 2 AY926560 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 3 AY926568 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 4 AY926561 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 5 AY926569 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 6 AY926559 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 7 AY926563 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 8 AY926567 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 9 AY926565 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 10 AY926562 Susnik i sar., 2006
S. ohridanus 11 AY 926566 Susnik i sar., 2006
S. salar AF133701 Arnason i sar., 2016
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genome [http://www.ncbi.nlm.nih.gov/]. Accession number AF133701.
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Tabela 2. Spisak lokaliteta na kojima su zabelezeni haplotipovi DA-ES, DA-BS i DA-INT
haplogrupa. Redni broj lokaliteta odgovara broju i polozaju lokaliteta na karti distribucije DA
haplogrupa (Slika 11).

Lokalitet (sliv)
zemlja

Zabelezeni haplotipovi

(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogrupa

1.  Vermuntbach (In — Dunav — Crno  Dala (21) Duftner i sar., 2003
more) Austrija

2. Hornbach (In — Dunav — Crno Da2a (7) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

3. Fagge (In — Dunav — Crno more) Dala (20) Duftner i sar., 2003
Austrija

4.  Rossbach (In — Dunav — Crno Da2c (7) Baric i sar., 2010
more) Austrija

5. Rappenbach (In — Dunav — Crno Da2a (14), Da2c (5) Baric i sar., 2010
more) Austrija

6.  Jezero Gossenkoéllesee (In— Dunav ~ Dalb (20) Duftner i sar., 2003
— Crno more) Austrija

7. Eulenbach (Dunav — Crno more) Da2a (2) Bernatchez i sar., 1992
Nemacka

8.  Sendersbach (In — Dunav — Crno Dala (3), Da2b (27), Baric i sar., 2010
more) Austrija Da2c (1)

9.  Trins-Padast (In — Dunav — Crno Da2b (20) Baric i sar., 2010
more) Austrija

10. Zeischbach (In — Dunav — Crno Dala (1), Da2a (13), Baric i sar., 2010
more) Austrija Da22 (1)

11. Schlandraunbach (Adide — Dala (2) Meraner i sar., 2007
Jadransko more) Italija

12. Adide (Jadransko more) Dala (1), Da26 (1) Meraner i sar., 2007
Italija

13. Talfer (Eisack — Adide —Jadransko ~ Da2a (1) Meraner i sar., 2007
more) Italija

14. Eisack (Adide — Jadransko more) Dala (2), Da26 (3) Meraner i sar., 2007
Italija

15. Grinbach (Eisack — Adide — Dala (20) Meraner i sar., 2007
Jadransko more) Italija

16. Kampillbach (Eisack — Adide Dala (10), Da2a (2), Meraner i sar., 2007
—Jadransko more) Italija Da22 (1)

17. Gader (Eisack — Adide —Jadransko  Dala (1) Meraner i sar., 2007
more) Italija

18. Reinbach (Eisack — Adide — Dala (4) Meraner i sar., 2007
Jadransko more) Italija

19. Ahr (Eisack — Adide — Jadransko Dala (3) Meraner i sar., 2007
more) Italija

20. Antholzer Bach (Eisack — Adide —  Dala (19), Da26 (3) Meraner i sar., 2007
Jadransko more) Italija

21. Kreuzbach (In — Dunav — Crno Dald (16) Baric i sar., 2010

more) Austrija
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Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv)
zemlja

ZabeleZeni haplotipovi

(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogrupa

22.  Weisenbach (Lech — Dunav — Crno  Da22 (10) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

23. Bluhnbach (In — Dunav — Crno Da2a (15), Da22 (4) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

24, Haslingbach (In — Dunav — Crno Da22 (11) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

25.  Windbach (Salzach — Dunav — Dala (15) Baric i sar., 2010
Crno more) Austrija

26. Krimmler Ache (Salzach — Dunav Da2c (17) Baric i sar., 2010
— Crno more) Austrija

27. Grubingbach (Salzach — Dunav — Dala (8) Baric i sar., 2010
Crno more) Austrija

28. Rettenbach (Salzach — Dunav — Dala (10) Baric i sar., 2010
Crno more) Austrija

29. Kaollerschlagerbach (Dunav — Crno  Da2a (1) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

30. Sandtalgraben (In — Dunav — Crno  Dala (15) Baric i sar., 2010
more) Austrija

31. Katzbach (In — Dunav — Crno Dala (17) Baric i sar., 2010
more) Austrija

32. Sauedterbach (Dunav — Crno more) Da2a (2) Weiss i sar., 2001
Austrija

33. Kapellenbach (In — Dunav — Crno Dala (2), Da22 (1) Baric i sar., 2010
more) Austrija

34. Kamp (Rosenburg) (Krems — Dunav  Da3 (3) Weiss i sar., 2001
— Crno more) Austrija

35. Kamp (Schonbach) (Krems — Dunav  Da3 (3), Da9 (2) Weiss i sar., 2001
— Crno more) Austrija

36. Jezero Anrasersee (Drava — Dunav Dala (20) Duftner i sar., 2003
— Crno more) Austrija

37. Faisternitzbach (Drava — Dunav —  Da2a (15), Da9 (1) Weiss i sar., 2001
Crno more) Austrija

38. Drava (Dunav — Crno more) Da22 (1) Weiss i sar., 2001
Austrija

39. Kiristeinbach (Drava — Dunav — Da9 (8) Weiss i sar., 2001
Crno more) Austrija

40. Schwarzenberg (Dunav — Crno Da2a (5) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

41. Piesting (Zellenbach) (Dunav — Crno  Da2a (2) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

42. Lunzerseebach (Dunav — Crno Da2a (2) Weiss i sar., 2001
more) Austrija

43. Woisgenbach (Drava — Dunav — Dalc (17) Baric i sar., 2010

Crno more) Austrija
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Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv)
zemlja

ZabelezZeni haplotipovi

(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogrupa

44. Anlaufbach (Salzach — Dunav — Dala (52) Baric i sar., 2010
Crno more) Austrija

45. Ddsenbach (Drava — Dunav — Crno Dalc (23) Baric i sar., 2010
more) Austrija

46. Maisbach (Drava — Dunav — Crno Da2a (26) Baric i sar., 2010
more) Austrija

47. Daglesbach River = Viehbach (Weiss, Dala (1), Da22 (2) Weiss i sar., 2001
2011) (Dunav — Crno more) Austrija Duftner i sar., 2003

48. Lohnbach (Dunav — Crno more) Dala (5), Da23b (1), Weiss i sar., 2001
Austrija Da22 (2), Da3 (1) Duftner i sar., 2003

49. Kleiner Kamp (Krems — Dunav — Da3 (1), Da9 (1), Da23a (1), Duftner i sar., 2003
Crno more) Austrija KK1002 (35), KK2022 (4) Schenekar i sar., 2014

50. Frelnitzbach (Drava — Dunav — Da2a (1) Duftner i sar., 2003
Crno more) Austrija

51. Celni potok (Nab — Dunav — Crno Dala (7) Kohout i sar., 2012
more) Ceska Republika

52. Medvédi potok (Regen — Dunav — Dala (2), Da3 (1) Kohout i sar., 2012
Crno more) Ceska Republika

53. Li$¢i potok (Regen — Dunav — Crno  Dala (1), Da3 (1) Kohout i sar., 2012
more) Ceska Republika

54. Mlynsky potok (GroRe Muhl — Dala (14), D3 (4) Kohout i sar., 2012
Dunav — Crno more) Ceska Republika

55. Dyje (Morava — Dunav — Crno more)  Dala (1), D5 (2) Kohout i sar., 2012
Ceska Republika

56. Desna (Morava — Dunav — Crno Dala (1), D8 (1) Kohout i sar., 2012
more) Ceska Republika

57. Vah (Dunav — Crno more) Dala (1), Da22 (3), Kohout i sar., 2012
Slovac¢ka D4 (1)

58. Muranj (Tisa — Dunav — Crno more) Dala (1), Da22 (1), Kohout i sar., 2012
Slovacka D7 (1)

59. Topl’a (Tisa — Dunav — Crno more) Dala (1), Da22 (1), Kohout i sar., 2012
Slovacka D5 (1)

60. Poprad (Visla — Balti¢ko more) Dala (5), Da22 (1), Kohout i sar., 2012
Slovacka D4 (1)

61. KeZmarska Biela voda (Visla — Dala (3), Da22 (2), Kohout i sar., 2012
Balti¢ko more) Slovacka D5 (1)

62. Bohinjsko jezero (Sava — Dunav — Da2a (1) Bernatchez i sar., 1992
Crno more) Slovenija

63. Sava Dolinka (Sava — Dunav — Crno  Dala (7) Simonovié i sar., 2017
more) Slovenija

64. Ribnica (Sava — Dunav — Crno more) Dala (17) Simonovi¢ i sar., 2017
Slovenija

65. 1I8ka (Sava — Dunav — Crno more) Dala (3), Da2a (1), Simonovi¢ i sar., 2017

Slovenija

Da3 (2)
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Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv)
zemlja

ZabeleZeni haplotipovi

(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogrupa

66. Mahnecica (Sava — Dunav — Crno  Dala (11) Simonovi¢ i sar., 2017
more) Slovenija

67. Obrh (Ljubljanica— Sava — Dunav  Dala (1), Da2a (4) Simonovi¢ i sar., 2017
— Crno more) Slovenija

68. Krka (Sava — Dunav — Crno more) Dala (12), Da2a (5), Simonovi¢ i sar., 2017
Slovenija Da22 (24)

69. Velka (Drava — Dunav — Crno Dala (3), Da2a (1) Simonovié i sar., 2017
more) Slovenija

70. Mislinja (Drava — Dunav — Crno Dala (12), Da2a (10) Simonovié i sar., 2017
more) Slovenija

71. Kremzarjev potok (Drava — Dunav  Dala (2) Simonovi¢ i sar., 2017
— Crno more) Slovenija

72. Kozji jarek (Kupa — Sava — Dala (6) Simonovi¢ i sar., 2017
Dunav — Crno more) Hrvatska

73. Cabranka (Kupa — Sava — Dunav  Dala (9), Da2a (2) Kanjuh i sar., 2020
— Crno more) Hrvatska

74. Bresni potok (Kupa — Sava — Da2a (2) Kanjuh i sar., 2020
Dunav — Crno more) Hrvatska

75. Mala Le$nica (Kupa — Sava — Dala (9) Kanjuh i sar., 2020
Dunav — Crno more) Hrvatska

76. Curak (Kupa — Sava — Dunav — Dala (14) Simonovi¢ i sar., 2017
Crno more) Hrvatska Kanjuh i sar., 2020

77. Jasenak (Kupa — Sava — Dunav — Dala (4) Kanjuh i sar., 2020
Crno more) Hrvatska

78. Licka Jesenica (Kupa — Sava Dala (1), Da2a (8) Kanjuh i sar., 2020
Dunav — Crno more) Hrvatska

79. Licka (Kupa — Sava —Dunav — Dala (9) Simonovi¢ i sar., 2017
Crno more) Hrvatska

80. Gacka (Jadransko more) Da2a (14) Simonovié i sar., 2017
Hrvatska

81. Slapnica (Kupa — Sava — Dunav Dala (8), Da2a (2) Kanjuh i sar., 2020
— Crno more) Hrvatska

82. Kup¢éina (Kupa — Sava — Dunav Dala (13) Kanjuh i sar., 2020
— Crno more) Hrvatska

83. Plitvica (Drava — Dunav — Crno Da9a (1) Jadan i sar., 2009
more) Hrvatska

84. Orljava (Sava — Dunav — Crno Da22 (5) Kanjuh i sar., 2020
more) Hrvatska

85. Toplica (Drava — Dunav — Crno Dala (5), Dalg (5), Kanjuh i sar., 2020
more) Hrvatska Da22 (2)

86. Brzaja (Sava — Dunav — Crno Da2a (1), Da22 (7) Kanjuh i sar., 2020
more) Hrvatska

87. Jankovadki potok (Drava — Dunav  Dala (2), Dalf (3) Kanjuh i sar., 2020

— Crno more) Hrvatska
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Lokalitet (sliv)
zemlja

Zabelezeni haplotipovi

(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogrupa

88.  Jankovacko jezero (Drava — Dunav  Dala (1), Da2a (7) Kanjuh i sar., 2020
— Crno more) Hrvatska

89.  Veli¢anka (Sava — Dunav — Crno Dala (3), Da22 (1) Kanjuh i sar., 2020
more) Hrvatska

90.  Svetinja (Una — Sava — Dunav — Da2a (1), Da22 (1) Simonovi¢ i sar., 2017
Crno more) Bosna i Hercegovina

91.  Krus¢ica (Bosna — Dunav — Crno Da22 (2) Simonovié i sar., 2017
more) Bosna i Hercegovina

92. Una (Sava — Dunav — Crno more) Da22 (4) Simonovi¢ i sar., 2017
Bosna i Hercegovina

93.  Vrijeka (Neretva — Egejsko more) Da2a (3) Simonovi¢ i sar., 2017
Bosna i Hercegovina

94.  Drina (Sava — Dunav — Crno more) Dala (14) Simonovi¢ i sar., 2017
Bosna i Hercegovina

95.  Komarnica (Drina — Dunav — Crno  Dala (7), Da2a (5) Simonovié i sar., 2017
more) Crna Gora

96. Tara (Drina — Dunav — Crno more) Dala (5), Da2a (3) Simonovié i sar., 2017
Crna Gora

97. Gornja Zeta (Mora¢a — Skadarsko Dala (14) Simonovié i sar., 2017
jezero) Crna Gora

98.  Gracanica (Zeta — Moraca — Dala (4) Simonovi¢ i sar., 2017
Skadarsko jezero) Crna Gora

99.  Nozica (Moraca — Skadarsko jezero) Dala (11) Simonovi¢ i sar., 2017
Crna Gora

100. Boranjska reka (Drina— Dunav —  Da2a (15) ova studija
Crno more) Srbija

101. Zmajevac (Drina — Dunav — Crno Dala (1), Da2a (2) Mari¢ i sar., 2006
more) Srbija

102. Ljubovida (Drina — Dunav — Crno  Dala (12), Da2a (8) ova studija
more) Srbija

103. Raca (Drina — Dunav — Crno more) Dala (20) ova studija
Srbija

104. Crni potok (Drina — Dunav — Crno  Dala (2) Maric i sar., 2006
more) Srbija

105. Gracanica (Drina — Dunav — Crno  Dala (3), Da2a (16), ova studija
more) Srbija Da22 (1)

106. Vapa (Drina — Dunav — Crno more) Dala (6), Da28 (13) ova studija
Srbija

107. Povlenska reka (Kolubara — Dunav ~ Da2a (20) ova studija
— Crno more) Srbija

108. Gradac (Kolubara — Dunav — Crno  Dala (17), Da2a (2) Mari¢ i sar., 2006
more) Srbija ova studija

109. WPetinja (Zapadna Morava — Dunav Dala (20) ova studija

— Crno more) Srbija

174



8. Prilog

Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv)
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ZabeleZeni haplotipovi

(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogrupa

110. Godljevacda (Zapadna Morava — Dala (2) Marié i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija

111. Katusnica (Zapadna Morava — Dala (1), Da31(19) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

112. Veliki Rzav (Zapadna Morava — Dala (2), Dalc (1), ova studija
Dunav — Crno more) Srbija Da2a (2), Da31(8)

113. Trudovaéka reka (Lim — Drina — Dala (3) Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija

114. Panjica (Zapadna Morava — Dunav Dala (10), Da28 (10) ova studija
— Crno more) Srbija

115. Tolisnica (Zapadna Morava — Dunav  Dala (5), Da35 (12), ova studija
— Crno more) Srbija Da36 (3)

116. Brvenica (Zapadna Morava — Dunav  Dala (2), Da2a (2), ova studija
— Crno more) Srbija Da28 (1), Da31 (3)

117. Maglic¢ka reka (Zapadna Morava — Dala (1), Da22 (4) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

118. Bresni¢ka reka (Zapadna Morava —  Dala (10), Da22 (10), Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija Da30 (2) ova studija

119. Josanica (Zapadna Morava — Dunav ~ Dala (3) Marié i sar., 2006
— Crno more) Srbija

120. Studenica (Zapadna Morava — Dala (16), Da2a (4) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

121. lzubra (Zapadna Morava — Dunav Dala (20) ova studija
— Crno more) Srbija

122. Brevina (Zapadna Morava — Dunav ~ Dala (12), Da2a (9), Mari¢ i sar., 2006
— Crno more) Srbija Da28 (1), Da30 (1) ova studija

123. Gokcanica (Zapadna Morava — Da2a (20) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

124. Samokovska reka (Zapadna Morava  Dala (16), Da28 (2) ova studija
— Dunav — Crno more) Srbija

125. Brzecka reka (Zapadna Morava — Da2a (9), Da28 (2) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

126. Jastrebacka reka (Zapadna Morava Dala (2) Simonovi¢ i sar., 2017
— Dunav — Crno more) Srbija

127. Stavska reka (Juzna Morava — Dala (6), Da2a (11), ova studija
Dunav — Crno more) Srbija Da33 (2)

128. Prolomska reka (Juzna Morava — Dala (3) Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija

129. Sokobanjska Moravica (Juzna Dala (6), Da2a (6), ova studija
Morava — Dunav — Crno more) Da30 (5), Da33 (2)
Srbija

130. Toplodolska reka (Juzna Morava —  Dala (9), Da37 (9) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

131. Studenacka reka (Juzna Morava — Dala (5), IsDa21 (3) Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija Kanjuh i sar., 2021

132. Viso¢ica (Juzna Morava — Dunav —  Da2a (1), Da22 (19), Kanjuh i sar., 2021

Crno more) Srbija

Da28 (1)

ova studija
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133. Temstica (Juzna Morava — Dunav — Dala (1) Kanjuh i sar., 2021
Crno more) Srbija

134. Javorska reka (Juzna Morava — Dala (12) Kanjuh i sar., 2021
Dunav — Crno more) Srbija

135. Dojkinacka reka (Juzna Morava — Dala (16), Da22 (16) Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija Kanjuh i sar., 2021; ova studija

136. Vodeni¢ka reka (Juzna Morava — Dala (2), Da22 (31), Kanjuh i sar., 2021
Dunav — Crno more) Srbija Da28 (6) ova studija

137. Rosomacdka reka (Juzna Morava — Dala (6), Da22 (4) Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija Kanjuh i sar., 2021

138. Dursunska reka (Juzna Morava — DaDALl (2), Da2a (9), ova studija
Dunav — Crno more) Srbija Da9 (6), Da29 (3)

139. Bistri¢ka reka (Juzna Morava — DaDALl (4), Da2a (16) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

140. Vlasina (Juzna Morava — Dunav — DaDALl (21) Mari¢ i sar., 2006
Crno more) Srhija ova studija

141. Polomska reka (Juzna Morava — DaDA1 (5) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

142. Jerma (Juzna Morava — Dunav — Dala (6), Da22 (3), Simonovic i sar., 2017
Crno more) Srbija Da26 (2) Kanjuh i sar., 2021; ova studija

143. Jelasni¢ka reka (Juzna Morava — Dala (20) Mari¢ i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija ova studija

144. Dizepska reka (Juzna Morava — Da2a (2), Dala (2), Kohout i sar., 2013
Dunav — Crno more) Srbija DaDAl (12)

145. Masuri¢ka reka (Juzna Morava — Dala (12), Da27 (1) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

146. Saovice (Juzna Morava — Dunav —  Da2a (1) ova studija
Crno more) Srbija

147. Resava (Velika Morava — Dunav —  Dala (1), Dald (12), Mari¢ i sar., 2006
Crno more) Srbija Da2a (8), Da30 (1) ova studija

148. Buk (Mlava — Dunav — Crno more) Dala (2) Mari¢ i sar., 2006
Srbija

149. Mlava (Dunav — Crno more) Dala (9), Da32 (4) ova studija
Srbija

150. Krupaja (Dunav — Crno more) Dala (10), Da32 (4) ova studija
Srbija

151. Kozica (Dunav — Crno more) Da2a (1), Da34 (33) Tosic i sar., 2016
Srbija ova studija

152. Mala Boljetinska (Dunav — Crno Da34 (6) Tosi¢ i sar., 2016
more) Srbija

153. Zlatica (Dunav — Crno more) Da34 (12) Tosi¢ i sar., 2016
Srbija

154. Re€ka (Dunav — Crno more) Dala (13), Da23b (1) Mari¢ i sar., 2006
Srbija Tosi¢ i sar., 2016

155. Vratna (Dunav — Crno more) Dala (2), Da23b (2), Mari¢ i sar., 2006

Srbija

Da34 (24)

Tosi¢ i sar., 2016; ova studija
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Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv)
zemlja

ZabeleZeni haplotipovi
(broj jedinki)

Referenca

DA-ES haplogroup

156. Zamna (Dunav — Crno more) Da34 (6) Tosi¢ i sar., 2016
Srbija

157. Bledarija (Dunav — Crno more) Dala (11) Simonovi¢ i sar., 2017
Srbija

158. Zlotska reka (Timok — Dunav — Da2a (19), Da33 (1) ova studija
Crno more) Srbija

159. Lukovo (Timok — Dunav — Crno Da34 (1) Tosic i sar., 2014
more) Srbija

160. Radovanjska reka (Timok — Dunav ~ Da2a (10), Da23b (2), Mari¢ i sar., 2006
— Crno more) Srbija Da34 (8) Tosic¢ i sar., 2014

161. Mirovstica (Timok — Dunav — Crno  Da2a (11), Da33 (6), Tosic¢ i sar., 2014
more) Srbija Da34 (5) ova studija

162. Golema reka (Timok — Dunav — Dala (3) Mari¢ i sar., 2006
Crno more) Srbija

163. Janjska reka (Timok — Dunav — Dala (12), Dalc (4), ova studija
Crno more) Srbija Da28 (1)

164. Cerny Iskar (Iskar — Dunav — Crno  Dala (6), Da26 (5), Kohout i sar., 2013
more) Bugarska Da2a (1)

165. Vidima (Jantra — Dunav — Crno Da26 (2) Kohout i sar., 2013
more) Bugarska

166. Rizekent (Eufrat — Persijski zaliv) DATR22 (2) Ozen, 2013
Turska

167. Toro (Kura — Kaspijsko jezero) DATR21 (2) Ozen, 2013
Turska

168. Karagingil (Kura — Kaspijsko DATR20 (8) Ozen, 2013
jezero) Turska

169. Koyunlu (Kura — Kaspijsko jezero) DATR20 (9) Ozen, 2013
Turska

170. Ortakdy (Aras — Kaspijsko jezero) DATR22 (2), DATR23 (1) Ozen, 2013
Turska

171. Jezero Sevan (Kaspijsko jezero) IsDa21 (1), Osinov, 2009
Jermenija Si_30 (1), SiLi_s4 (1) Levin i sar., 2018

172. Jezero Urmija Orumieh2 (1) Hashemzadeh Segherloo
Iran i sar., 2012

173. Karganrud (Kaspijsko jezero) Iranl (1), Iran2 (7) Verai sar., 2011
Iran

174. Navrud (Kaspijsko jezero) Iran2 (8) Verai sar., 2011
Iran

175. Tonekabon (Kaspijsko jezero) Iranl (10), Iran2 (38), Veraisar., 2011
Iran Iran4 (2), Iran5 (2)

176. Sardabrud (Kaspijsko jezero) Iranl (14), Iran2 (6) Verai sar., 2011
Iran

177. Haraz (Kaspijsko jezero) Iran7 (1), Iran8 (1) Hashemzadeh Segherloo
Iran i sar., 2012

178.  Amu Darja (sliv Aralskog mora) OxAFA2 (4), OXAFE2 (1)  Griffiths i sar., 2009

Avganistan

177



8. Prilog

Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv)

ZabeleZeni haplotipovi

Referenca

zemlja (broj jedinki)
DA-ES haplogrupa

179. Baromytka (Usa — Volga — Iranl (2) Marié i sar., 2016
Kaspijsko jezero) Rusija

180. Kyslinka (Kama — Volga — Iranl (8) Marié i sar., 2016
Kaspijsko jezero) Rusija

181. Stepnuba (Kama — Volga — Iranl (5) Mari¢ i sar., 2016
Kaspijsko jezero) Rusija

182. Shaytanka (Kama — Volga — Iranl (9) Mari¢ i sar., 2016
Kaspijsko jezero) Rusija

183.  Ajudy (Kama — Volga — Kaspijsko ~ Iranl (7) Mari¢ i sar., 2016
jezero) Rusija

184. Apshak (Kama — Volga — Iranl (9) Marié i sar., 2016
Kaspijsko jezero) Rusija

185. Barangulovka (Sakmara — Ural — Iranl (7) Marié i sar., 2016
Kaspijsko jezero) Rusija

186. Taymanishty (Bolshoy Kyzyl — Iranl (9) Marié i sar., 2016
Ural — Kaspijsko jezero) Rusija

DA-INT haplogrupa

1. Rappenbach (In — Dunav — Crno Da25 (1) Baric i sar., 2010
more) Austrija

2. Dzepska reka (Juzna Morava — DaBS9 (2) Maric i sar., 2006
Dunav — Crno more) Srbija Kohout i sar., 2013

3. Garvanica (Juzna Morava — Dunav DaBS9 (18), DaBS10 (1) ova studija
— Crno more) Srbija

4, Ovit (Koruh — Crno more) DATR19 (1) Ozen, 2013
Turska

DA-BS haplogrupa

1. Waldaist (Aist — Dunav — Crno Da24 (7) Weiss i sar., 2001
more) Austrija Duftner i sar., 2003

2. Brvenica (Zapadna Morava — Dunav ~ DaBS1 (10) ova studija
— Crno more) Srbija

3. Gok¢anica (Zapadna Morava — DaBS1 (1) ova studija
Dunav — Crno more) Srbija

4, Vrla (Juzna Morava — Dunav — DaBS11 (15) Mari¢ i sar., 2006
Crno more) Srbija ova studija

5. Tamis (Olt — Dunav — Crno more) DaBS2 (11), DaBS3 (2), Kohout i sar., 2013
Rumunija DaB$S4 (5), DaBS5 (3)

6. Beli Vit (Vit — Dunav — Crno more) DaBS1 (2), DaBS3 (3) Kohout i sar., 2013
Bugarska

7. Rezve (Crno more) DaBS1 (14) Kohout i sar., 2013
Turska Ozen, 2013

8. Ayideresi (Egejsko more) DaBS6 (3) Ozen, 2013
Turska

9. Catalali¢c (Mramorno more) DaBS1 (8) Ozen, 2013
Turska
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Tabela 2. Nastavak.

Lokalitet (sliv) ZabeleZeni haplotipovi Referenca
zemlja (broj jedinki)
DA-BS haplogroup

10. Akcay (Mramorno more) DaBS1 (10) Ozen, 2013
Turska

11. Abant jezero (Crno more) DaBS6 (7), DATRA4 (1), Ozen, 2013
Turska DaBS7 (10), DATR2 (1) Kohout i sar., 2013

12. Karabey (Crno more) DaBS6 (7), DATR18 (1) Ozen, 2013
Turska

13.  Yedigdl (Crno more) DATR16 (4) Ozen, 2013
Turska

14. Korkin (Seyhan — Sredozemno DaBS1 (1) Ozen, 2013
more) Turska

15. Tamdere (Crno more) DaBS6 (1), DATRG (6) Ozen, 2013
Turska

16. Gemin (Kelkit — Crno more) DaBS6 (7), DATR6 (1) Ozen, 2013
Turska

17. Yagmurdere (Crno more) DaBS6 (10) Ozen, 2013
Turska

18. Uzungdl (Crno more) DaBS1 (1) Ozen, 2013
Turska

19. Ovit (Coruh — Crno more) DaBS6 (8), DATRY7 (1) Ozen, 2013
Turska

20. Merekum (Coruh — Crno more) DaBS7 (11), DATR17 (8)  Ozen, 2013
Turska

21. Kirik (Eufrat — Persijski zaliv) DATRI10 (5), Ozen, 2013
Turska DATR13 (1), DATR11(1)

22. lkizdere (Crno more) DaBS1 (2), DATR7 (7), Ozen, 2013
Turska DATRS (1), DATR14 (1)

23.  Kengel (Crno more) DaBS1 (6) Ozen, 2013
Turska

24. Dortkilise (Coruh — Crno more) DaBS8 (2), DATR3 (5) Ozen, 2013
Turska

25. Coruh River (Crno more) DaBS8 (2) Kohout i sar., 2013

Turska
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Tabela 3. Ukupan broj jedinki i broj lokaliteta (prikazan u zagradi) na kojima su detektovani
haplotipovi DA-ES, DA-INT i DA-BS haplogrupa (ucestalosti haplotipova i geografski
raspored lokaliteta prikazani su na Slici 11).

Haplotip Broj jedinki
(broj lokaliteta)
-ES haplogrupa
Dala 856 (107)
Dalb 20 (1)
Dalc 45 (4)
Dald 28 (2)
Dalf 3D
Dalg 5(1)
Da2a 384 (58)
Da2b 47 (2)
Da2c 30 (4)
Da3 12 (7)
Da9 18 (5)
Da9a 1(D)
Da22 175 (30)
Da23a 1(D)
Da23b 6 (4)
Da26 16 (6)
Da27 1(1)
Da28 37(9
Da29 3D
Da30 94
Da3l 30 (3)
Da32 8(2)
Da33 11 (4)
Da34 95 (8)
Da35 12 (1)
Da36 3
Da37 9(1)
D3 41
D4 2(2)
D5 4(3)
D7 1(0)
D8 1(0)
DaDA1l 44 (5
Iranl 81 (11)
Iran2 59 (4)
Iran4 21
Iran5 21
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Tabela 3. Nastavak.

Haplotip Broj jedinki
(broj lokaliteta)
DA-ES haplogrupa
Iran7 1(1)
Iran8 1(1)
SiLi_s4 1(1)
Si_30 1(1)
IsDa21 4(2)
OxAFA2 4 (1)
OxAFE2 1(1)
KK1002 35(1)
KK2022 4 (1)
Orumieh2 1(1)
DATR20 17 (2)
DATR21 2(1)
DATR22 4 (2)
DATR23 1(1)
DA-INT haplogrupa
Da25 1(1)
DaBS9 20 (2)
DaBS10 1(1)
DATR19 1(1)
DA-BS haplogrupa
Da24 7(1)
DaBS1 55 (10)
DaBS2 11 (1)
DaBS3 5(2)
DaBS4 5 (1)
DaBS5 3
DaBS6 43 (7)
DaBS7 21 (2)
DaBS8 4 (2)
DaBS11 15 (1)
DATR2 1(1)
DATR3 5 (1)
DATR4 1(1)
DATR6 7(2
DATR? 8 (2)
DATRS 1(1)
DATR10 5 (1)
DATR11 1(1)
DATR13 1(1)
DATR14 1()
DATR16 4 (1)
DATR17 8 (1)
DATR18 1(1)
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Tabela 4. Fst vrednosti i Das distance izracunate za parove populacija na osnovu
mikrosatelitskih podataka (**P < 0,01; ***P < 0,001; NS — statisticki nezna¢ajne vrednosti).

Populacija 1 Populacija 2 Fst Das | Populacijal Populacija 2 Fst Das
Boranjska r. Ljubovida 0,303*** 0,413 | Detinja Katusnica 0,165*** 0,322
Boranjska r. Raca 0,356*** 0,548 | Boranjskar. Veliki Rzav 0,220*** 0,536
Ljubovida Raca 0,219*** 0,373 | Ljubovida Veliki Rzav 0,164*** 0,428
Boranjskarr. Gracanica 0,274*** 0,413 | Raca Veliki Rzav 0,139*** 0,362
Ljubovida Gradanica 0,252*** (0,414 | Gracanica Veliki Rzav 0,144*** 0,383
Raca Gracanica 0,266*** 0,448 | Vapa Veliki Rzav 0,055*** 0,220
Boranjskarr. Vapa 0,250*** 0,490 | Povlenskar. Veliki Rzav 0,215*** 0,468
Ljubovida Vapa 0,169*** 0,352 | Gradac Veliki Rzav 0,073*** 0,311
Raca Vapa 0,194*** 0,429 | Detinja Veliki Rzav 0,128*** 0,333
Gracanica Vapa 0,144*** (0,310 | KatuSnica Veliki Rzav 0,054*** (0,148
Boranjskarr. Povlenskar. 0,431** 0,511 | Boranjskar. Panjica 0,394*** (0,520
Ljubovida Povlenska . 0,178*** (0,192 | Ljubovida Panjica 0,367*** 0,543
Raca Povlenskar. 0,306*** 0,407 | Raca Panjica 0,361*** 0,545
Gracanica Povlenska . 0,314*** 0,439 | Gracanica Panjica 0,287*** 0,415
Vapa Povlenskar. 0,231*** 0,389 | Vapa Panjica 0,246*** 0,463
Boranjskarr. Gradac 0,216*** 0,468 | Povlenskar. Panjica 0,426*** 0,539
Ljubovida Gradac 0,203*** 0,478 | Gradac Panjica 0,252*** 0,533
Raca Gradac 0,208*** (0,514 | Detinja Panjica 0,305*** 0,438
Gradanica Gradac 0,175*** 0,421 | Katusnica Panjica 0,240*** 0,406
Vapa Gradac 0,097*** 0,320 | Veliki Rzav Panjica 0,208*** 0,481
Povlenskar. Gradac 0,279*** 0,554 | Boranjskar. Tolisnica 0,451*** 0,562
Boranjskarr. Detinja 0,289** 0,400 | Ljubovida Toli$nica 0,285*** 0,360
Ljubovida Detinja 0,208*** 0,326 | Raca Toli$nica 0,345*** 0,490
Raca Detinja 0,261*** 0,442 | Gracanica Tolisnica 0,344*** (0,485
Gradanica Petinja 0,174*** 0,279 | Vapa Tolisnica 0,261*** 0,448
Vapa Detinja 0,106*** 0,212 | Povlenskar. Toli$nica 0,376*** 0,400
Povlenskarr. Petinja 0,197*** 0,244 | Gradac ToliSnica 0,281*** 0,544
Gradac Petinja 0,201*** 0,477 | Detinja Toli¥nica 0,305*** 0,410
Boranjskarr. Katusnica 0,278*** 0,485 | KatuSnica Toli$nica 0,308*** 0,511
Ljubovida Katusnica 0,211*** 0,396 | \eliki Rzav Tolisnica 0,240*** 0,514
Raca Katus$nica 0,224*** (0,432 Panjica ToliSnica 0,464** 0,630
Gradanica Katusnica 0,166*** 0,330 | Boranjskar. Brvenica 0,237*** 0,373
Vapa Katusnica 0,110*** 0,289 | Ljubovida Brvenica 0,165*** 0,293
Povlenskar. Katu$nica 0,274*** 0,437 | Raca Brvenica 0,216*** 0,415
Gradac Katus$nica 0,148*** 0,427 Gracanica Brvenica 0,128*** (0,228
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Tabela 4. Nastavak.

Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2  Fst Das

Vapa Brvenica 0,091*** 0,240 | Povlenskar. Izubra 0,477*** 0,443
Povlenskarr. Brvenica 0,253*** 0,381 | Gradac Izubra 0,328*** 0,554
Gradac Brvenica 0,147*** 0,395 | Petinja Izubra 0,319*** 0,340
Detinja Brvenica 0,132*** 0,241 | Katusnica Izubra 0,331*** 0,442
Katusnica Brvenica 0,134*** 0,294 | Veliki Rzav Izubra 0,274*** 0,489
Veliki Rzav Brvenica 0,102*** 0,316 | Panjica Izubra 0,421*** 0,403
Panjica Brvenica 0,244*** 0,377 | Tolisnica Izubra 0,503*** 0,506
Toli$nica Brvenica 0,225*** 0,324 | Brvenica Izubra 0,287*** 0,338
Boranjska r. Bresnicka r. 0,367*** 0,502 | Bresnickar. Izubra 0,369*** 0,365
Ljubovida Bresnicka r. 0,277*** 0,414 | Studenica Izubra 0,244*** 0,248
Raca Bresnicka . 0,268*** 0,409 | Boranjskar. Brevina 0,245*** 0,398
Gracanica Bresnickar. 0,196*** 0,283 | Ljubovida Brevina 0,175*** 0,330
Vapa Bresniéka r. 0,143*** 0,275 | Raca Brevina 0,185*** 0,345
Povlenskarr. Bresnickar. 0,345*** 0,439 | Gracanica Brevina 0,163*** 0,292
Gradac Bresnicka . 0,219*** 0,481 | Vapa Brevina 0,107*** 0,260
Detinja Bresnicka r. 0,195*** 0,283 | Povlenskar. Brevina 0,269*** 0,401
Katu$nica Bresnic¢kar. 0,142*** 0,254 | Gradac Brevina 0,150*** 0,405
Veliki Rzav Bresnicka r. 0,141*** 0,329 | Petinja Brevina 0,152*** 0,267
Panjica Bresnickarr. 0,279*** 0,380 | KatuSnica Brevina 0,139*** 0,299
Tolisnica Bresnicka r. 0,365*** 0,465 | Veliki Rzav Brevina 0,102*** 0,323
Brvenica Bresnickar. 0,135*** 0,229 | Panjica Brevina 0,227*** 0,343
Boranjskarr. Studenica 0,301*** 0,451 | ToliSnica Brevina 0,260*** 0,400
Ljubovida Studenica 0,227*** 0,373 | Brvenica Brevina 0,100*** 0,206
Raca Studenica 0,215*** 0,356 | Bresnickar. Brevina 0,141*** 0,233
Gracanica Studenica 0,136*** 0,214 | Studenica Brevina 0,079*** 0,149
Vapa Studenica 0,103*** 0,222 | lzubra Brevina 0,288*** (0,348
Povlenska . Studenica 0,290*** 0,402 | Boranjskar. Gokg¢anica 0,293*** 0,497
Gradac Studenica 0,188*** 0,467 | Ljubovida Gok¢anica 0,155*** 0,306
Petinja Studenica 0,143*** 0,219 | Raca Gok¢anica 0,168*** 0,332
Katusnica Studenica 0,138*** 0,277 Gracanica Gokdanica 0,138*** 0,246
Veliki Rzav Studenica 0,112*** 0,300 | Vapa Gokcanica 0,121*** 0,323
Panjica Studenica 0,198*** 0,268 | Povlenskar. Gokcanica 0,267*** 0,421
Toli$nica Studenica 0,314*** 0,438 | Gradac Gokcanica 0,147*** 0,407
Brvenica Studenica 0,106*** 0,193 | Detinja Gok¢anica 0,178*** 0,340
Bresnickar. Studenica 0,092*** (0,138 | Katus$nica Gokcanica 0,127*** 0,287
Boranjskarr. Izubra 0,474** 0,443 | \eliki Rzav Gokcanica 0,100*** 0,331
Ljubovida Izubra 0,385*** 0,424 | Panjica Gokganica 0,266*** 0,434
Raca Izubra 0,393*** 0,461 | Tolisnica Gok¢anica 0,259*** 0,404
Graganica Izubra 0,299*** 0,311 Brvenica Gokcanica 0,094*** (0,198
Vapa Izubra 0,293*** 0,417 | Bresnickar. Gok¢anica 0,150*** 0,245
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Studenica Gok¢anica 0,107*** 0,199 | Boranjskar. Stavska r. 0,404*** 0,557
Izubra Gok¢anica 0,306*** 0,381 | Ljubovida Stavska r. 0,253*** 0,375
Brevina Gokcanica 0,089*** 0,188 | Raca Stavska r. 0,246*** 0,356
Boranjskarr. Samokovska ~ 0,189*** 0,391 | Gracanica Stavska . 0,247*** 0,366
Ljubovida Samokovska  0,159*** 0,347 | Vapa Stavska r. 0,164*** 0,298
Raca Samokovska 0,184*** 0,433 | Povlenskar. Stavska r. 0,345*** 0,411
Gracanica Samokovska 0,124*** (0,283 | Gradac Stavska r. 0,250*** 0,533
Vapa Samokovska ~ 0,063*** 0,225 | Detinja Stavska r. 0,244*** 0,344
Povlenskar. Samokovska 0,241*** 0,443 | Katus$nica Stavska r. 0,204*** 0,338
Gradac Samokovska 0,068*** 0,243 | Veliki Rzav Stavska r. 0,169*** 0,386
Detinja Samokovska ~ 0,149*** (0,348 | Panjica Stavskar. 0,338*** 0,444
Katusnica Samokovska 0,096*** 0,255 | ToliSnica Stavska r. 0,366*** 0,462
Veliki Rzav Samokovska 0,050** 0,212 | Brvenica Stavska . 0,184*** (0,286
Panjica Samokovska 0,204*** (0,389 | Bresnickar. Stavska r. 0,194*** 0,244
Toli$nica Samokovska 0,260*** 0,474 | Studenica Stavska r. 0,147*** 0,200
Brvenica Samokovska 0,081*** 0,209 | lzubra Stavska r. 0,392*** 0,394
Bresnicka r. Samokovska 0,144*** (0,298 | Brevina Stavska r. 0,141*** 0,211
Studenica Samokovska ~ 0,123*** 0,285 | Gok¢anica Stavska r. 0,146*** 0,229
Izubra Samokovska 0,289*** 0,423 | Samokovska  Stavskar. 0,197*** 0,394
Brevina Samokovska ~ 0,100*** 0,249 | Brzeckar. Stavska r. 0,111** 0,185
Gokganica Samokovska ~ 0,095*** 0,248 | Boranjskar. S. Moravica  0,246*** 0,502
Boranjskarr. Brzeckar. 0,267** 0,471 | Ljubovida S. Moravica  0,182*** 0,403
Ljubovida Brzeckar. 0,154*** (0,308 | Raca S. Moravica  0,184*** (0,406
Raca Brzeckar. 0,149** 0,326 | Gracanica S. Moravica  0,186*** 0,420
Gracanica Brzeckar. 0,164*** 0,314 | Vapa S. Moravica  0,093*** 0,279
Vapa Brzeckar. 0,082* 0,234 | Povlenskar. S. Moravica  0,265*** 0,475
Povlenska . Brzeckar. 0,264*** 0,420 | Gradac S. Moravica  0,099*** 0,323
Gradac Brzeckar. 0,129** 0,402 | Petinja S. Moravica  0,187*** 0,411
Detinja Brzeckar. 0,167*** 0,328 | KatuSnica S. Moravica  0,149*** (0,382
Katu$nica Brzeckar. 0,150** 0,368 | Veliki Rzav S. Moravica  0,074*** 0,282
Veliki Rzav Brzeckar. 0,074NS 0,287 | Panjica S. Moravica  0,251*** (0,487
Panjica Brzeckar. 0,257*** 0,424 | Toli$nica S. Moravica  0,276*** 0,503
Toli$nica Brzeckar. 0,280*** 0,444 | Brvenica S. Moravica  0,123*** (0,298
Brvenica Brzeckar. 0,109*** 0,239 | Bresnic¢kar. S. Moravica  0,196*** 0,388
Bresnicka . Brzeckar. 0,177*** 0,293 | Studenica S. Moravica  0,157*** (0,341
Studenica Brzeckar. 0,111*** 0,209 | lzubra S. Moravica  0,326*** 0,512
Izubra Brzeckar. 0,267** 0,300 | Brevina S. Moravica  0,115*** 0,269
Brevina Brzeékar. 0,059*** 0,146 | Gokcanica S. Moravica  0,141*** 0,359
Gokéanica Brzeckar. 0,077*** 0,187 | Samokovska S. Moravica  0,089*** 0,280
Samokovska Brzeckar. 0,088NS 0,269 | Brzeckar. S. Moravica  0,073NS 0,205
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Stavskar. S. Moravica 0,185*** 0,341 | Gokdanica Visocica 0,164*** 0,365
Boranjska r. Toplodolska 0,361*** 0,511 | Samokovska  Visocica 0,095*** 0,240
Ljubovida Toplodolska 0,321*** 0,508 | Brzeckar. Visodica 0,171*** 0,419
Raca Toplodolska 0,322*** (0530 | Stavskar. Visoéica 0,230*** 0,394
Gracanica Toplodolska 0,195*** 0,305 | S. Moravica Visocica 0,152*** 0,390
Vapa Toplodolska 0,182*** 0,384 | Toplodolska  Visocica 0,152*** 0,269
Povlenskarr. Toplodolska 0,372*** 0,495 | Boranjskar. Dojkinacka  0,266*** 0,424
Gradac Toplodolska 0,232*** 0,542 | Ljubovida Dojkinacka  0,258*** 0,449
Detinja Toplodolska 0,234*** 0,373 | Raca Dojkinacka  0,277*** 0,529
Katu$nica Toplodolska 0,190*** 0,360 | Gracanica Dojkinac¢ka 0,180*** 0,320
Veliki Rzav Toplodolska 0,167*** 0,420 | Vapa Dojkinacka  0,157*** 0,379
Panjica Toplodolska 0,284*** 0,392 | Povlenskar. Dojkinacka ~ 0,312*** 0,463
Toli$nica Toplodolska 0,396*** 0,535 | Gradac Dojkinacka ~ 0,174*** 0,470
Brvenica Toplodolska 0,190*** 0,345 | Petinja Dojkinacka 0,201*** (0,353
Bresnicka r. Toplodolska 0,163*** 0,235 | KatuSnica Dojkinacka 0,141*** 0,280
Studenica Toplodolska 0,133*** 0,217 | Veliki Rzav Dojkinacka  0,125*** 0,362
lzubra Toplodolska 0,430*** 0,482 | Panjica Dojkinacka 0,179*** 0,260
Brevina Toplodolska 0,179*** 0,313 | Tolisnica Dojkinacka 0,354*** 0,556
Gok¢anica Toplodolska 0,197*** 0,360 | Brvenica Dojkinacka  0,155*** 0,292
Samokovska Toplodolska 0,182*** 0,392 | Bresnickar. Dojkinacka ~ 0,187*** 0,319
Brzedkar. Toplodolska 0,214*** 0,388 | Studenica Dojkinacka  0,129*** 0,232
Stavskar. Toplodolska 0,267*** 0,379 | lzubra Dojkinacka  0,361*** 0,451
S. Moravica Toplodolska 0,218*** 0,473 | Brevina Dojkinacka 0,155*** (0,303
Boranjskarr. Visogica 0,245*** 0,414 | Gokcanica Dojkinacka 0,162*** 0,331
Ljubovida Visodica 0,244*** 0,438 | Samokovska  Dojkina¢ka  0,125*** (0,301
Raca Visocica 0,262*** 0,517 | Brzeckar. Dojkinacka 0,182*** 0,405
Gracanica Visoéica 0,167*** 0,322 Stavskar. Dojkinacka 0,251*** 0,405
Vapa Visodica 0,123*** 0,310 | S. Moravica Dojkinacka  0,165*** 0,406
Povlenskarr. Visocica 0,305*** 0,481 | Toplodolska  Dojkinacka 0,182*** 0,314
Gradac Visocica 0,147*** 0,404 | VisoCica Dojkinacka 0,071*** 0,130
Detinja Visoéica 0,186*** 0,340 Boranjskar. Vodeni¢kar. 0,353** 0,407
Katu$nica Visocica 0,111*** 0,242 | Ljubovida Vodeni¢kar. 0,391*** 0,561
Veliki Rzav Visoéica 0,099*** 0,287 | Raca Vodeni¢kar.  0,392*** 0,580
Panjica Visoéica 0,192*** 0,313 | Gracanica Vodeni¢kar. 0,281*** 0,388
ToliSnica Visocica 0,342*** 0,553 | Vapa Vodeni¢kar. 0,268*** 0,490
Brvenica Visocica 0,136*** 0,283 | Povlenskar. Vodeni¢kar.  0,453*** 0,545
Bresnicka r. Visocica 0,158*** (0,286 Gradac Vodeni¢kar. 0,264*** 0,541
Studenica Visoéica 0,115*** 0,221 | Petinja Vodeni¢kar. 0,336*** 0,468
lzubra Visocica 0,349*** 0,467 | KatuSnica Vodeni¢kar. 0,228*** 0,359
Brevina Visocica 0,145*** 0,315 | Veliki Rzav Vodeni¢kar.  0,214*** 0,456
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Panjica Vodenicéka r. 0,287*** 0,329 | Vodenickar. Dursunskar.  0,384*** (0,473
Tolisnica Vodenicka r. 0,505*** 0,674 | Boranjskar. Bistricka r. 0,286*** 0,398
Brvenica Vodenicéka r. 0,269*** 0,400 | Ljubovida Bistri¢ka r. 0,221*** 0,354
Bresnicka r. Vodenicka r. 0,280*** 0,337 | Raca Bistri¢ka r. 0,274*** (0,458
Studenica Vodenickar. 0,242*** 0,319 Gracanica Bistricka r. 0,236*** 0,379
Izubra Vodenicka r. 0,518*** 0,530 | Vapa Bistricka r. 0,192*** 0,412
Brevina Vodenicéka r. 0,281*** 0,452 | Povlenskar. Bistri¢ka r. 0,342*** 0,462
Gok¢anica Vodenicka r. 0,304*** (0,498 | Gradac Bistri¢ka r. 0,202*** 0,472
Samokovska Vodenicéka r. 0,217*** 0,415 | Petinja Bistri¢ka r. 0,263*** 0,441
Brzeckar. Vodenicka r. 0,326*** 0,565 | KatuSnica Bistrickar. 0,221*** 0,396
Stavska 1. Vodenickar. 0,373*** 0,478 | \Veliki Rzav Bistrickar. 0,159*** 0,401
S. Moravica Vodenicka r. 0,277*** 0,531 | Panjica Bistrickar. 0,363*** 0,530
Toplodolska Vodenicka r. 0,261*** 0,313 | Tolisnica Bistri¢ka r. 0,330*** 0,449
Visodica Vodenicka r. 0,120*** 0,173 | Brvenica Bistricka r. 0,185*** 0,327
Dojkinacka Vodenicka r. 0,148*** 0,199 | Bresnickar. Bistricka r. 0,295*** (0,446
Boranjska r. Dursunska r. 0,319*** 0,395 | Studenica Bistricka r. 0,213*** 0,342
Ljubovida Dursunska r. 0,259*** 0,382 | lzubra Bistri¢ka r. 0,382*** (0,419
Raca Dursunska r. 0,295*** 0,457 | Brevina Bistricka r. 0,197*** 0,346
Gracanica Dursunskar. 0,268*** 0,374 Gokcanica Bistricka r. 0,175*** 0,325
Vapa Dursunska r. 0,274*** 0,540 | Samokovska  Bistrickar. 0,172*** 0,372
Povlenskar. Dursunska r. 0,402*** (0,525 | Brzeckar. Bistric¢karr. 0,198*** 0,393
Gradac Dursunskar. 0,245*** 0525 | Stavskar. Bistricka r. 0,273*** 0,387
Detinja Dursunskar. 0,342*** 0,529 | S. Moravica Bistri¢ka r. 0,184*** (0,409
Katusnica Dursunskar. 0,300*** 0,527 | Toplodolska Bistricka r. 0,293*** 0,430
Veliki Rzav Dursunskar. 0,222*** 0,513 | Visocica Bistri¢ka r. 0,231*** 0,410
Panjica Dursunskar. 0,418*** 0,597 | Dojkinacka Bistricka r. 0,253*** 0,428
Toli$nica Dursunskar. 0,406*** 0,528 | Vodenic¢kar. Bistricka r. 0,336*** 0,433
Brvenica Dursunskar. 0,257*** 0,406 | Dursunskar. Bistricka r. 0,147*** 0,180
Bresnickarr. Dursunska r. 0,378*** 0,544 | Boranjskar. Vlasina 0,357*** 0,462
Studenica Dursunska r. 0,281*** 0,414 | Ljubovida Vlasina 0,242*** 0,349
lzubra Dursunska r. 0,465*** 0,502 | Raca Vlasina 0,300*** 0,471
Brevina Dursunskar. 0,236*** 0,397 | Gracanica Vlasina 0,240*** 0,356
Gokcanica Dursunska r. 0,190*** 0,304 | Vapa Vlasina 0,182*** (0,353
Samokovska Dursunskar. 0,223*** 0,446 | Povlenskar. Vlasina 0,329*** (0,398
Brzeckar. Dursunska r. 0,218*** 0,381 | Gradac Vlasina 0,229*** 0,486
Stavskar. Dursunska r. 0,323*** 0,437 | Detinja Vlasina 0,223*** 0,327
S. Moravica Dursunska r. 0,243*** (0,505 | Katu$nica Vlasina 0,183*** 0,298
Toplodolska Dursunskar. 0,353*** 0,495 | Veliki Rzav Vlasina 0,168*** 0,376
Visocica Dursunska r. 0,290*** 0,504 | Panjica Vlasina 0,356*** 0,479
Dojkinacka Dursunska r. 0,282*** 0,452 | Tolisnica Vlasina 0,335*** 0,406
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Brvenica Vlasina 0,170*** 0,278 | Dojkinacka Vudjar. 0,304*** 0,718
Bresnicka . Vlasina 0,239*** (0,311 | Vodeni¢kar.  Vugjar. 0,395*** (0,755
Studenica Vlasina 0,211*** 0,309 | Dursunskar.  Vudjar. 0,377*** 0,765
Izubra Vlasina 0,370*** (0,356 | Bistrickar. Vudjar. 0,333*** 0,685
Brevina Vlasina 0,224*** 0,381 | Vlasina Vudjar. 0,354*** 0,674
Gok¢anica Vlasina 0,195*** 0,328 | Boranjskar. Jermag.tok  0,390*** 0,762
Samokovska Vlasina 0,173*** 0,351 | Ljubovida Jermag.tok  0,359*** 0,776
Brzeckar. Vlasina 0,229*** (0,404 | Raca Jermag.tok  0,312*** (0,693
Stavska 1. Vlasina 0,299*** 0,404 | Gracanica Jermag.tok  0,352*** (0,788
S. Moravica Vlasina 0,229*** 0,457 | Vapa Jermag.tok  0,271*** 0,769
Toplodolska Vlasina 0,296*** 0,425 | Povlenskar. Jermag.tok  0,434*** (0,859
Visocica Vlasina 0,239*** (0,393 | Gradac Jermag.tok  0,236*** 0,700
Dojkinacka Vlasina 0,260*** 0,412 | Detinja Jermag.tok  0,361*** 0,822
Vodenic¢kar. Vlasina 0,367*** 0,449 | Katusnica Jermag.tok  0,248*** 0,556
Dursunskar. Vlasina 0,348*** 0,460 | \eliki Rzav Jermag.tok  0,176*** 0,545
Bistri¢ka r. Vlasina 0,173*** (0,254 | Panjica Jermag.tok  0,401*** (0,792
Boranjskarr. Vudjar. 0,371*** 0,738 | Tolisnica Jermag.tok  0,416*** 0,792
Ljubovida Vugjar. 0,346*** 0,754 | Brvenica Jermag.tok  0,315*** 0,769
Raca Vudjar. 0,316*** 0,729 | Bresnickar. Jermag.tok  0,369*** 0,769
Gracanica Vudjar. 0,340*** 0,778 | Studenica Jermag.tok  0,322*** 0,713
Vapa Vudjar. 0,254*** 0,732 | lzubra Jermag.tok  0,465*** 0,773
Povlenska r. Vudjar. 0,425*** (0,844 | Brevina Jermag.tok  0,303*** 0,722
Gradac Vugjar. 0,209*** 0,622 | Gokc¢anica Jermag.tok  0,288*** 0,714
Petinja Vugjar. 0,349*** (0,800 | Samokovska Jermag.tok  0,251*** (Q,717
Katusnica Vugjar. 0,245*** (0,566 | Brzeckar. Jermag.tok  0,262*** 0,713
Veliki Rzav Vugjar. 0,159*** 0,507 | Stavskar. Jermag.tok  0,391*** 0,821
Panjica Vudjar. 0,396*** 0,798 | S. Moravica Jermag.tok  0,254*** (0,731
Toli$nica Vugjar. 0,388*** (0,723 | Toplodolska  Jermag.tok  0,366*** 0,756
Brvenica Vudjar. 0,302*** 0,751 | Visocica Jermag.tok  0,315*** 0,774
Bresnicka r. Vudjar. 0,361*** 0,764 | Dojkinacka Jermag.tok  0,319*** (0,746
Studenica Vugjar. 0,319*** 0,723 | Vodeni¢kar.  Jermag.tok  0,416*** 0,792
Izubra Vudjar. 0,468*** 0,789 | Dursunskar.  Jermag.tok  0,393*** (0,788
Brevina Vudjar. 0,295*** 0,720 | Bistrickar. Jermag.tok  0,349*** 0,704
Gokdanica Vudjar. 0,284*** (0,728 | Vlasina Jermag.tok  0,364*** 0,685
Samokovska Vucjar. 0,229*** 0,660 | Vucjar. Jermag.tok  0,014NS 0,031
Brzeckar. Vugjar. 0,253*** 0,715 | Boranjskar. Jermad.tok  0,307** 0,648
Stavska r. Vudjar. 0,388*** 0,834 | Ljubovida Jermad. tok  0,249*** 0,569
S. Moravica Vugjar. 0,241*** 0,710 | Raca Jermad.tok  0,233** 0,591
Toplodolska Vucjar. 0,358*** 0,743 | Gracanica Jermad.tok  0,245*** 0,598
Visocica Vudjar. 0,292*** 0,715 | Vapa Jermad. tok  0,145** 0,485
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Povlenskarr. Jerma d. tok 0,345*** 0,696 | Studenica Jelagni¢kar.  0,221*** 0,308
Gradac Jerma d. tok 0,135*** 0,487 | lzubra Jelagni¢kar.  0,314** 0,242
Detinja Jerma d. tok 0,253*** 0,622 | Brevina Jelagni¢kar.  0,215*** 0,341
Katusnica Jerma d. tok 0,153*** 0,389 | Gok¢anica Jelasnickar.  0,203*** 0,325
Veliki Rzav Jerma d. tok 0,076*** 0,320 | Samokovska  Jelasnickar.  0,189*** (0,368
Panjica Jerma d. tok 0,314*** 0,650 | Brzeckar. Jelagni¢kar.  0,161** 0,229
Toli$nica Jerma d. tok 0,313*** 0,590 Stavska r. Jelasnicka r. 0,236*** (0,288
Brvenica Jerma d. tok 0,190** 0,515 | S. Moravica Jelagni¢kar.  0,208*** 0,388
Bresnicka r. Jerma d. tok 0,263*** 0,580 | Toplodolska  Jelasnickar.  0,329*** 0,443
Studenica Jerma d. tok 0,213*** 0,519 | Visocica Jelagni¢kar.  0,276*** 0,458
Izubra Jerma d. tok 0,405*** 0,668 | Dojkinacka Jelagni¢kar.  0,288*** 0,448
Brevina Jerma d. tok 0,201*** 0,552 | Vodeni¢kar. Jelagnic¢kar.  0,434*** 0,535
Gokcanica Jerma d. tok 0,177*** 0,521 | Dursunskar. Jelagnickar.  0,389*** 0,507
Samokovska Jerma d. tok 0,135*** 0,466 | Bistrickar. Jelagni¢kar.  0,289*** 0,399
Brzecékar. Jerma d. tok 0,150** 0,516 | Vlasina Jelagni¢kar.  0,261*** 0,319
Stavska r. Jerma d. tok 0,285*** 0,620 | Vugjar. Jelasnickar.  0,400*** 0,799
S. Moravica Jerma d. tok 0,143*** 0,487 | Jerma g. tok Jelasnickar.  0,398*** 0,766
Toplodolska Jerma d. tok 0,271*** 0,603 | Jermad. tok Jelagni¢kar.  0,313*** 0,642
Visocica Jerma d. tok 0,189*** (0,505 | Boranjskar. Garvanica 0,399*** 0,445
Dojkinacka Jerma d. tok 0,205*** 0,519 | Ljubovida Garvanica 0,280*** 0,347
Vodenicka r. Jerma d. tok 0,318*** (0,620 | Raca Garvanica 0,359*** 0,494
Dursunska r. Jerma d. tok 0,303*** 0,641 | Gracanica Garvanica 0,294***  (,381
Bistri¢ka . Jerma d. tok 0,235*** 0,479 | Vapa Garvanica 0,235*** 0,377
Vlasina Jerma d. tok 0,276*** 0,567 | Povlenskar. Garvanica 0,395*** 0,423
Vuéjar. Jerma d. tok 0,046*** 0,116 | Gradac Garvanica 0,273*** 0,507
Jerma g. tok Jerma d. tok 0,062** 0,144 | Petinja Garvanica 0,280*** 0,352
Boranjskarr. Jelasnicka r. 0,392*** (0,471 | Katusnica Garvanica 0,208*** 0,302
Ljubovida Jelasnickar. 0,276*** 0,373 | \Veliki Rzav Garvanica 0,212*** 0,423
Raca Jelagni¢ka r. 0,296** 0,416 | Panjica Garvanica 0,402*** 0,489
Gracanica Jelasnicka r. 0,235*** (0,318 | ToliSnica Garvanica 0,420*** 0,482
Vapa Jelasnicka r. 0,176*** 0,322 | Brvenica Garvanica 0,225*** 0,314
Povlenska r. Jelasnicka r. 0,359*** (0,403 | Bresnickar. Garvanica 0,312*** 0,369
Gradac Jelasnicka r. 0,226*** 0,454 | Studenica Garvanica 0,263*** 0,334
Detinja Jelasnic¢kar. 0,248*** 0,348 | lzubra Garvanica 0,391*** (0,312
Katus$nica Jelasnicka r. 0,237*** (0,398 | Brevina Garvanica 0,271*** 0,395
Veliki Rzav Jelasnicka r. 0,193*** 0,432 | Gokcanica Garvanica 0,257*** 0,378
Panjica Jelasnickar. 0,363*** 0,438 | Samokovska  Garvanica 0,211*** (0,348
ToliSnica Jelasnicka r. 0,371*** 0,422 | Brzeckar. Garvanica 0,288*** 0,425
Brvenica Jelasnicka r. 0,176*** 0,268 | Stavskar. Garvanica 0,372*** 0,452
Bresnicka . Jelasnic¢kar. 0,259*** 0,317 | S. Moravica Garvanica 0,279*** 0,481
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Toplodolska Garvanica 0,367*** 0,479 | Vugjar. Masuri¢kar.  0,321*** 0,670
Visocica Garvanica 0,292*** 0,430 | Jermag. tok Masurickar.  0,325*** 0,662
Dojkinacka Garvanica 0,318*** 0,463 | Jermad.tok  Masurickar.  0,238*** (0,539
Vodenicka r. Garvanica 0,429*** 0,496 | Jelasnickar. Masurickar.  0,086*** 0,105
Dursunska r. Garvanica 0,391*** 0,472 | Garvanica Masurickar.  0,259*** 0,317
Bistric¢ka r. Garvanica 0,234*** 0,294 | Boranjskar. Vrla 0,328*** 0,490
Vlasina Garvanica 0,143*** 0,150 | Ljubovida Vrla 0,196*** 0,319
Vuéjar. Garvanica 0,397*** 0,708 | Raca Vrla 0,259*** 0,456
Jerma g. tok Garvanica 0,408*** 0,736 | Gracanica Vrla 0,242*** 0,403
Jerma d. tok Garvanica 0,324*** 0,592 | Vapa Vrla 0,169*** 0,380
Jelasnicka r. Garvanica 0,336*** 0,358 | Povlenskar. Vrla 0,308*** 0,412
Boranjska . Masuri¢ka r. 0,335*** 0,494 | Gradac Vrla 0,185*** (0,442
Ljubovida Masuricka r. 0,184*** 0,280 | Detinja Vrla 0,225*** (0,371
Raca Masuricka r. 0,230*** 0,383 | KatuSnica Vrla 0,202*** 0,384
Gracanica Masuricka r. 0,211*** 0,347 | \Veliki Rzav Vrla 0,152*** 0,404
Vapa Masuri¢ka r. 0,129*** 0,273 | Panjica Vrla 0,320*** 0,462
Povlenskarr. Masuricka r. 0,280*** 0,363 | Tolinica Vrla 0,307*** 0,415
Gradac Masuri¢ka r. 0,197*** 0,458 | Brvenica Vrla 0,173*** 0,325
Detinja Masurickarr. 0,201*** 0,328 | Bresnickar. Vrla 0,272*** 0,426
Katu$nica Masuricka r. 0,180*** 0,326 | Studenica Vrla 0,229*** 0,393
\eliki Rzav Masuricka r. 0,143*** 0,362 | lzubra Vrla 0,374*** (0,418
Panjica Masuricka r. 0,330*** 0,481 | Brevina Vrla 0,181*** 0,339
Tolisnica Masurickarr. 0,274*** (0,358 Gokdanica Vrla 0,172*** 0,336
Brvenica Masuri¢ka r. 0,137*** 0,250 | Samokovska  Vrla 0,155*** 0,357
Bresnicka r. Masuricka r. 0,230*** 0,346 | Brzeckar. Vrla 0,131** 0,251
Studenica Masuricka r. 0,178*** 0,288 | Stavskar. Vrla 0,242*** 0,363
Izubra Masuricka r. 0,306*** 0,322 | S. Moravica Vrla 0,170*** 0,385
Brevina Masuri¢ka r. 0,164*** 0,311 | Toplodolska  Vrla 0,293*** 0,466
Gokcanica Masurickarr. 0,147*** 0,283 | VisoCica Vrla 0,256*** (0,513
Samokovska Masuricka . 0,159*** 0,369 | Dojkinacka Vrla 0,255*** 0,469
Brzeckar. Masurickarr. 0,099*** (0,177 | Vodeni¢kar. Vrla 0,383*** (0,573
Stavska r. Masuri¢kar.  0,185*** 0,277 | Dursunskar.  Vrla 0,290*** 0,438
S. Moravica Masuricka r. 0,173*** 0,379 | Bistrickar. Vrla 0,245*** 0,397
Toplodolska Masuricka r. 0,291*** 0,474 | Vlasina Vrla 0,249*** 0,370
Visocica Masuricka r. 0,246*** 0,478 | Vugjar. Vrla 0,305*** 0,656
Dojkinacka Masuricka r. 0,250*** 0,445 | Jermag.tok  Vrla 0,325*** 0,686
Vodenicka r. Masuricka r. 0,383*** 0,559 | Jermad.tok  Vrla 0,236*** 0,551
Dursunska r. Masuricka . 0,298*** 0,439 | Jelasnickar. Vrla 0,192*** 0,248
Bistricka r. Masuricka r. 0,221*** 0,356 | Garvanica Vrla 0,312*** (0,401
Vlasina Masuricka . 0,205*** 0,290 | Masurickar. Vrla 0,122*** 0,177
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Boranjska r. Saovice 0,320*** 0,679 | Vapa Resava 0,104*** 0,286
Ljubovida Saovice 0,284*** (0,656 | Povlenskar. Resava 0,233*** 0,365
Raca Saovice 0,273*** 0,689 | Gradac Resava 0,141*** 0,423
Gracanica Saovice 0,289*** 0,716 | Detinja Resava 0,127*** 0,228
Vapa Saovice 0,200*** 0,638 | Katusnica Resava 0,134*** 0,313
Povlenskarr. Saovice 0,361*** 0,731 | Veliki Rzav Resava 0,092*** (0,311
Gradac Saovice 0,151*** 0,505 | Panjica Resava 0,255*** 0,440
Detinja Saovice 0,305*** 0,759 | Toli$nica Resava 0,248*** 0,404
Katusnica Saovice 0,221*** (0,593 | Brvenica Resava 0,087*** 0,190
Veliki Rzav Saovice 0,124*** (0,485 | Bresnickar. Resava 0,177*** 0,314
Panjica Saovice 0,342*** (0,744 | Studenica Resava 0,130*** 0,263
Toli$nica Saovice 0,342*** 0,682 | lzubra Resava 0,290*** 0,383
Brvenica Saovice 0,248*** (0,675 | Brevina Resava 0,113*** (0,252
Bresnicka r. Saovice 0,312*** 0,699 Gokcanica Resava 0,088*** 0,207
Studenica Saovice 0,279*** (0,707 | Samokovska  Resava 0,106*** 0,317
Izubra Saovice 0,419*** 0,751 | Brzeckar. Resava 0,095*** 0,240
Brevina Saovice 0,239*** (0,639 | Stavskar. Resava 0,183*** 0,312
Gokdanica Saovice 0,230*** 0,647 | S. Moravica Resava 0,107*** 0,283
Samokovska Saovice 0,170*** 0,544 | Toplodolska Resava 0,183*** (0,346
Brzeckar. Saovice 0,197*** 0,605 | Visoclica Resava 0,155*** (0,359
Stavska r. Saovice 0,337*** 0,768 Dojkinacka Resava 0,159*** 0,338
S. Moravica Saovice 0,185*** 0,579 | Vodenickar. Resava 0,277*** 0,455
Toplodolska Saovice 0,311*** 0,703 | Dursunskar.  Resava 0,220*** 0,376
VisoCica Saovice 0,244*** (0,658 | Bistrickar. Resava 0,179*** 0,340
Dojkinacka Saovice 0,255*** 0,674 | Vlasina Resava 0,193*** (0,344
Vodenicka r. Saovice 0,343*** 0,707 | Vugjar. Resava 0,274*** 0,723
Dursunska r. Saovice 0,311*** 0,681 | Jerma g. tok Resava 0,288*** (0,741
Bistri¢ka r. Saovice 0,281*** 0,635 | Jermad. tok Resava 0,179*** 0,536
Vlasina Saovice 0,313*** 0,664 | Jelasnickar. Resava 0,182*** (0,298
Vuéjar. Saovice 0,161*** 0,453 | Garvanica Resava 0,251*** 0,378
Jerma g. tok Saovice 0,184*** 0,510 | Masurickar. Resava 0,135%** (0,258
Jerma d. tok Saovice 0,127*** 0,440 | Vrla Resava 0,147*** 0,288
Jelasnicka r. Saovice 0,348*** 0,734 | Saovice Resava 0,221*** 0,651
Garvanica Saovice 0,345*** (0,657 | Boranjskar. Mlava 0,232*** (0,572
Masuricka r. Saovice 0,286*** 0,667 | Ljubovida Mlava 0,192*** 0,520
Vrla Saovice 0,283*** 0,688 | Raca Mlava 0,164*** 0,449
Boranjskarr. Resava 0,247*** 0,422 | Graanica Mlava 0,166*** 0,472
Ljubovida Resava 0,158*** 0,300 | Vapa Mlava 0,062*** 0,246
Raca Resava 0,202*** 0,419 | Povlenskar. Mlava 0,254*** 0,567
Gracanica Resava 0,132*** 0,264 | Gradac Mlava 0,075*** 0,320
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Detinja Mlava 0,175*** 0,482 | Veliki Rzav Krupaja 0,047*** 0,215
Katusnica Mlava 0,122*** (0,386 | Panjica Krupaja 0,248*** 0,574
Veliki Rzav Mlava 0,044*** (0,238 | ToliSnica Krupaja 0,289*** 0,644
Panjica Mlava 0,223*** 0,524 | Brvenica Krupaja 0,133*** (0,398
ToliSnica Mlava 0,271*** 0,617 | Bresni¢kar. Krupaja 0,184*** (0,441
Brvenica Mlava 0,119*** 0,361 | Studenica Krupaja 0,153*** 0,407
Bresnicka . Mlava 0,191*** 0,487 | lzubra Krupaja 0,299*** 0,557
Studenica Mlava 0,145*** 0,403 | Brevina Krupaja 0,150*** 0,446
Izubra Mlava 0,299*** (0,572 | Gokcanica Krupaja 0,134*** 0,422
Brevina Mlava 0,126*** 0,375 | Samokovska  Krupaja 0,089*** 0,340
Gok¢anica Mlava 0,120*** 0,381 | Brzeckar. Krupaja 0,095** 0,340
Samokovska Mlava 0,065*** (0,266 | Stavskar. Krupaja 0,205*** 0,486
Brzeckar. Mlava 0,087*** (0,320 | S. Moravica Krupaja 0,100*** 0,356
Stavska r. Mlava 0,198*** 0,466 | Toplodolska Krupaja 0,208*** 0,521
S. Moravica Mlava 0,090*** 0,343 | Visocica Krupaja 0,145*** 0,429
Toplodolska Mlava 0,200*** 0,530 | Dojkinacka Krupaja 0,167*** 0,482
Visodica Mlava 0,132*** 0,415 | Vodenickar. Krupaja 0,268*** 0,592
Dojkinacka Mlava 0,140*** 0,420 | Dursunskar. Krupaja 0,271*** 0,658
Vodenicka r. Mlava 0,250*** 0,576 | Bistrickar. Krupaja 0,226*** 0,576
Dursunskar. Mlava 0,232*** (0,562 | Vlasina Krupaja 0,222*** 0,528
Bistric¢ka r. Mlava 0,200*** 0,518 | Vugjar. Krupaja 0,197*** 0,674
Vlasina Mlava 0,214*** (0,525 | Jerma g. tok Krupaja 0,207*** 0,683
Vudjar. Mlava 0,178*** 0,611 | Jermad. tok Krupaja 0,112*** 0,479
Jerma g. tok Mlava 0,192*** (0,642 | Jelasnickar. Krupaja 0,211*** 0,463
Jerma d. tok Mlava 0,092*** (0,411 | Garvanica Krupaja 0,278*** 0,581
Jelasnicka r. Mlava 0,213*** 0,488 | Masurickar. Krupaja 0,184*** 0,470
Garvanica Mlava 0,252*** (0,531 | Vrla Krupaja 0,188*** (0,493
Masurickar. Mlava 0,175*** 0,451 Saovice Krupaja 0,149*** 0,574
Vrla Mlava 0,172*** 0,472 | Resava Krupaja 0,127*** 0,415
Saovice Mlava 0,127*** 0,508 | Mlava Krupaja 0,017*** 0,081
Resava Mlava 0,117*** 0,406 | Boranjskar. Kozica 0,352*** 0,503
Boranjskarr. Krupaja 0,260*** 0,634 | Ljubovida Kozica 0,282*** 0,428
Ljubovida Krupaja 0,209*** 0,553 | Raca Kozica 0,311*** 0,523
Raca Krupaja 0,176*** 0,465 Gracanica Kozica 0,238*** 0,393
Gracanica Krupaja 0,177*** 0,480 | Vapa Kozica 0,161*** 0,340
Vapa Krupaja 0,065*** 0,249 | Povlenskar. Kozica 0,372*** 0,513
Povlenskarr. Krupaja 0,266*** 0,589 | Gradac Kozica 0,216*** 0,528
Gradac Krupaja 0,100*** 0,401 | Detinja Kozica 0,221*** 0,351
Detinja Krupaja 0,177*** 0,465 | Katu$nica Kozica 0,162*** 0,301
Katusnica Krupaja 0,131*** 0,396 | Veliki Rzav Kozica 0,139*** 0,363
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Panjica Kozica 0,267*** 0,385 | Panjica Vratna 0,287*** 0,435
ToliSnica Kozica 0,388*** (0,531 | Tolisnica Vratna 0,311*** 0,443
Brvenica Kozica 0,174*** 0,314 | Brvenica Vratna 0,157*** 0,293
Bresnickar. Kozica 0,164*** 0,240 | Bresni¢kar. Vratha 0,222*** (0,343
Studenica Kozica 0,147*** 0,245 | Studenica Vratna 0,160*** 0,262
Izubra Kozica 0,434*** 0,492 | lzubra Vratna 0,357*** 0,414
Brevina Kozica 0,183*** (0,340 | Brevina Vratna 0,143*** 0,248
Gokdéanica Kozica 0,213*** 0,403 | Gokcanica Vratna 0,159*** 0,302
Samokovska KozZica 0,169*** 0,391 | Samokovska  Vratna 0,142*** 0,327
Brzeckar. Kozica 0,210** 0,410 | Brzeckar. Vratha 0,175*** (0,368
Stavska 1. Kozica 0,260*** 0,381 Stavska r. Vratna 0,264*** 0,395
S. Moravica Kozica 0,190*** 0,417 | S. Moravica Vratna 0,151*** (0,342
Toplodolska KozZica 0,166*** 0,253 | Toplodolska  Vratna 0,210*** 0,333
Visodica Kozica 0,140*** 0,266 | Visocica Vratna 0,195*** 0,382
Dojkinacka Kozica 0,162*** 0,293 | Dojkinacka Vratna 0,196*** 0,358
Vodenickar. Kozica 0,267*** 0,343 | Vodenickar. Vratna 0,308*** 0,444
Dursunskar. Kozica 0,386*** 0,600 | Dursunskar.  Vratna 0,278*** 0,426
Bistri¢ka r. Kozica 0,313*** (0,508 | Bistrickar. Vratna 0,222*** 0,361
Vlasina KozZica 0,283*** 0,418 | Vlasina Vratna 0,234*** 0,359
Vugjar. Kozica 0,349*** 0,772 | Vudjar. Vratna 0,315*** 0,724
Jerma g. tok Kozica 0,365*** 0,804 | Jerma g. tok Vratna 0,333*** 0,758
Jerma d. tok Kozica 0,259*** (0,615 | Jerma d. tok Vratna 0,232*** 0,585
Jelasnicka r. Kozica 0,307*** 0,413 | JelaSnickar. Vratna 0,269*** 0,391
Garvanica Kozica 0,326*** 0,410 | Garvanica Vratna 0,256*** 0,331
Masuricka r. Kozica 0,241*** 0,369 Masuricka r. Vratna 0,204*** (0,335
Vrla Kozica 0,288*** 0,482 | Vrla Vratna 0,233*** 0,399
Saovice Kozica 0,303*** 0,724 Saovice Vratna 0,264*** (0,661
Resava Kozica 0,188*** 0,355 | Resava Vratna 0,131*** 0,258
Mlava Kozica 0,190*** 0,533 | Mlava Vratna 0,164*** 0,468
Krupaja Kozica 0,203*** 0,536 | Krupaja Vratna 0,189*** (0,527
Boranjskarr. Vratna 0,300*** 0,468 | Kozica Vratna 0,123*** (0,183
Ljubovida Vratna 0,217*** 0,363 | Boranjskar. Zlotskar. 0,469*** 0,598
Raca Vratna 0,256*** 0,457 | Ljubovida Zlotskar. 0,359*** 0,478
Graganica Vratna 0,195*** 0,332 | Raca Zlotska r. 0,407*** 0,608
Vapa Vratna 0,162*** 0,370 | Gracanica Zlotskar. 0,449*** 0,709
Povlenskar. Vratna 0,325*** 0,471 | Vapa Zlotskar. 0,353*** 0,655
Gradac Vratnha 0,180*** 0,462 | Povlenskar. Zlotskar. 0,494*** 0,615
Detinja Vratna 0,222*** (0,376 | Gradac Zlotskar. 0,329*** 0,653
Katu$nica Vratna 0,175*** 0,334 | Detinja Zlotskar. 0,430*** 0,651
Veliki Rzav Vratna 0,122*** 0,327 | Katu$nica Zlotskarr. 0,373*** 0,623
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Veliki Rzav Zlotskar. 0,285*** 0,598 | Detinja Mirovstica 0,394*** 0,602
Panjica Zlotskar. 0,521*** (0,766 | KatuSnica Mirovstica 0,343*** 0,577
Tolisnica Zlotskar. 0,496*** 0,615 | Veliki Rzav Mirovstica 0,260*** 0,574
Brvenica Zlotskar. 0,373*** (0,596 | Panjica Mirovstica 0,486*** 0,728
Bresni¢ka r. Zlotskarr. 0,469*** 0,659 | Tolisnica Mirovstica 0,440*** 0,537
Studenica Zlotskar. 0,429*** 0,682 | Brvenica Mirovstica 0,331*** 0,553
Izubra Zlotskar. 0,606*** 0,725 | Bresnickar. Mirovstica 0,428*** 0,603
Brevina Zlotskar. 0,322*** (0,483 | Studenica Mirovstica 0,388*** 0,628
Gok¢anica Zlotskar. 0,353*** 0,574 | lzubra Mirovstica 0,562*** 0,656
Samokovska Zlotskarr. 0,337*** (0,648 | Brevina Mirovstica 0,301*** 0,484
Brzeckar. Zlotskar. 0,300** 0,485 | Gokdganica Mirovstica 0,306*** 0,516
Stavska . Zlotskar. 0,408*** 0,524 | Samokovska  Mirovstica 0,286*** 0,556
S. Moravica Zlotskar. 0,199*** 0,335 | Brzeckar. Mirovstica 0,262** 0,435
Toplodolska Zlotskar. 0,496*** (0,760 | Stavskar. Mirovstica 0,373*** 0,494
Visogica Zlotskar. 0,413*** (0,726 | S. Moravica Mirovstica 0,137*** 0,237
Dojkinacka Zlotskar. 0,414*** 0,689 | Toplodolska  Mirovstica 0,453*** 0,693
Vodenickar. Zlotskar. 0,548*** 0,770 | Visodica Mirovstica 0,363*** 0,634
Dursunskar. Zlotskar. 0,407*** 0,531 | Dojkinacka Mirovstica 0,376*** 0,641
Bistricka r. Zlotskar. 0,395*** (0,543 | Vodeni¢kar.  Mirovstica 0,506*** 0,706
Vlasina Zlotskarr. 0,465*** 0,640 | Dursunskar.  Mirovstica 0,355*** 0,478
Vugjar. Zlotskar. 0,437*** 0,846 | Bistrickar. Mirovstica 0,332*** 0,478
Jerma g. tok Zlotskar. 0,451*** 0,874 | Vlasina Mirovstica 0,431*** 0,605
Jerma d. tok Zlotskar. 0,395*** (0,781 | Vugjar. Mirovstica 0,417*** 0,846
Jelagni¢ka r. Zlotskar. 0,468*** 0,591 | Jermag.tok  Mirovstica 0,432*** 0,870
Garvanica Zlotskar. 0,512*** (0,662 | Jerma d. tok Mirovstica 0,346*** 0,704
Masurickar. Zlotskar. 0,381*** 0,539 | Jelasnickar. Mirovstica 0,422*** (0,529
Vrla Zlotskar. 0,372*** (0,528 | Garvanica Mirovstica 0,471*** 0,595
Saovice Zlotskar. 0,395*** (0,806 | Masurickar. Mirovstica 0,350*** 0,510
Resava Zlotskar. 0,323*** (0,533 | Vrla Mirovstica 0,313*** 0,435
Mlava Zlotskar. 0,301*** 0,683 | Saovice Mirovstica 0,354*** 0,742
Krupaja Zlotskar. 0,321*** 0,715 | Resava Mirovstica 0,270*** 0,458
Kozica Zlotskar. 0,445*** 0,649 | Mlava Mirovstica 0,272*** 0,639
Vratna Zlotskar. 0,365*** 0,531 | Krupaja Mirovstica 0,293*** 0,668
Boranjskar. Mirovstica 0,451*** 0,602 | Kozica Mirovstica 0,416*** 0,617
Ljubovida Mirovstica 0,289*** (0,389 | Vratna Mirovstica 0,329*** 0,501
Raca Mirovstica 0,362*** (0,558 | Zlotskar. Mirovstica 0,157*** 0,144
Graganica Mirovstica 0,396*** 0,616 | Boranjskar. Janjskar. 0,284** 0,472
Vapa Mirovstica 0,306*** 0,575 | Ljubovida Janjskar. 0,246*** 0,438
Povlenskar. Mirovstica 0,432*** 0,523 | Raca Janjskar. 0,270*** 0,505
Gradac Mirovstica 0,278*** (0,577 | Gracanica Janjskar. 0,167*** 0,289
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Vapa Janjskar. 0,108*** (0,259 | Boranjskar. Tripu$nica 0,476*** 0,736
Povlenskarr. Janjskar. 0,313*** 0,468 | Ljubovida Tripu$nica 0,408*** 0,695
Gradac Janjskar. 0,152*** 0,397 | Raca Tripu$nica 0,421*** 0,765
Detinja Janjskar. 0,157*** 0,256 | Gracanica Tripusnica 0,399*** (0,722
Katusnica Janjskar. 0,117*** 0,232 | Vapa Tripusnica 0,316*** 0,687
Veliki Rzav Janjskar. 0,115*** 0,340 | Povlenskar. Tripusnica 0,502** 0,759
Panjica Janjskar. 0,222*** (0,328 | Gradac Tripusnica 0,293*** 0,696
Tolisnica Janjskar. 0,316*** 0,473 | Detinja Tripusnica 0,404*** 0,717
Brvenica Janjskar. 0,139*** 0,265 | Katus$nica Tripu$nica 0,356*** 0,728
Bresni¢ka r. Janjskar. 0,166*** 0,264 | Veliki Rzav Tripusnica 0,262*** 0,702
Studenica Janjskar. 0,139*** (0,249 | Panjica Tripus$nica 0,465*** 0,746
Izubra Janjskar. 0,355*** 0,433 | Tolisnica Tripusnica 0,490*** 0,728
Brevina Janjska r. 0,111*** 0,199 | Brvenica Tripusnica 0,354*** (0,688
Gokcanica Janjskar. 0,148*** (0,295 | Bresnickar. Tripusnica 0,436*** 0,729
Samokovska Janjskar. 0,093*** 0,223 | Studenica Tripusnica 0,388*** 0,715
Brzeckar. Janjskar. 0,123** 0,267 lzubra Tripu$nica 0,584*** 0,778
Stavskar. Janjskar. 0,191*** 0,295 | Brevina Tripusnica 0,371*** 0,742
S. Moravica Janjskar. 0,148*** 0,366 | Gokcanica Tripusnica 0,343*** 0,686
Toplodolska Janjskar. 0,202*** (0,346 | Samokovska  Tripu$nica 0,303*** (0,712
Visodica Janjskar. 0,130*** 0,273 | Brzeckar. Tripusnica 0,325** 0,676
Dojkina¢ka Janjskar. 0,150*** 0,279 | Stavskar. Tripu$nica 0,454*** 0,752
Vodenickar. Janjskar. 0,252*** (0,382 | S. Moravica  Tripu$nica 0,314*** 0,717
Dursunskar. Janjskar. 0,290*** 0,460 | Toplodolska  Tripusnica 0,428*** 0,720
Bistrika r. Janjskar. 0,256*** 0,436 | Visodica Tripu$nica 0,341*** 0,662
Vlasina Janjskar. 0,264*** 0,439 | Dojkinacka Tripu$nica 0,361*** 0,697
Vudjar. Janjskar. 0,308*** 0,734 | Vodenickar. Tripusnica 0,484*** (0,723
Jerma g. tok Janjskar. 0,329*** (0,782 | Dursunskar.  TripuSnica 0,451*** 0,725
Jerma d. tok Janjskar. 0,218*** 0,567 | Bistri¢kar. Tripusnica 0,413*** 0,679
Jelasnicka r. Janjskar. 0,250*** 0,389 | Vlasina Tripu$nica 0,445*** 0,701
Garvanica Janjskar. 0,288*** 0,398 | Vugjar. Tripu$nica 0,385*** 0,844
Masuri¢ka . Janjskar. 0,198*** (0,348 | Jerma g. tok Tripu$nica 0,395*** (0,852
Vrla Janjskar. 0,209*** 0,371 | Jermad. tok Tripu$nica 0,307** 0,707
Saovice Janjskar. 0,257*** 0,681 | Jelasnickar. Tripu$nica 0,466*** 0,683
Resava Janjskar. 0,116*** 0,235 | Garvanica Tripus$nica 0,495*** 0,694
Mlava Janjskar. 0,136*** 0,398 | Masurickar. Tripu$nica 0,394*** 0,660
Krupaja Janjskar. 0,166*** 0,472 | Vrla Tripus$nica 0,397*** 0,701
Kozica Janjskar. 0,162*** 0,280 | Saovice Tripusnica 0,307*** 0,696
Vratna Janjskar. 0,190*** 0,335 | Resava Tripus$nica 0,318*** 0,648
Zlotskar. Janjskar. 0,390*** 0,621 | Mlava Tripusnica 0,253*** 0,687
Mirovstica Janjskar. 0,353*** 0,576 | Krupaja Tripusnica 0,273*** 0,720
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Kozica Tripusnica 0,400*** 0,654 | Vrla Lisinska r. 0,289*** 0,555
Vratna Tripusnica 0,376*** 0,681 | Saovice Lisinska r. 0,160*** 0,398
Zlotskar. Tripusnica 0,541*** (0,866 | Resava Lisinska r. 0,249*** 0,583
Mirovstica Tripusnica 0,497*** 0,791 | Mlava Lisinska r. 0,197*** 0,605
Janjskar. Tripusnica 0,369*** 0,710 | Krupaja Lisinskar. 0,226*** 0,692
Boranjska r. Lisinskar. 0,367*** 0,661 | Kozica Lisinska r. 0,331*** 0,656
Ljubovida Lisinskar. 0,334*** 0,643 | Vratna Lisinska r. 0,298*** 0,611
Raca Lisinska r. 0,317*** 0,654 | Zlotskar. Lisinskar. 0,434*** 0,756
Gracanica Lisinskar. 0,327*** 0,671 | Mirovstica Lisinska r. 0,404*** 0,728
Vapa Lisinskar. 0,265*** 0,680 | Janjskar. Lisinska r. 0,279*** 0,601
Povlenskarr. Lisinskar. 0,414*** 0,738 | Tripusnica Lisinska r. 0,374*** 0,737
Gradac Lisinska r. 0,209*** (0,545 | Boranjskar. Ljubatskar.  0,369*** 0,688
Detinja Lisinskar. 0,338*** 0,697 | Ljubovida Ljubatskar.  0,353*** 0,719
Katus$nica Lisinska r. 0,206*** 0,415 | Raca Ljubatskar.  0,325*** 0,697
Veliki Rzav Lisinska r. 0,146*** 0,397 | Gracanica Ljubatskar.  0,339*** 0,721
Panjica Lisinska r. 0,382*** 0,702 | Vapa Ljubatskar.  0,267*** 0,716
Toli$nica Lisinska r. 0,362*** 0,605 | Povlenskar. Ljubatskar.  0,431*** 0,798
Brvenica Lisinska r. 0,290*** 0,647 | Gradac Ljubatskar.  0,213*** (0,579
Bresni¢ka r. Lisinskar. 0,344*** 0,643 | Detinja Ljubatskar.  0,356*** 0,765
Studenica Lisinskar. 0,318*** (0,659 | Katusnica Ljubatskar.  0,216*** 0,447
lzubra Lisinska r. 0,468*** 0,721 | Veliki Rzav Ljubatskar.  0,157*** 0,456
Brevina Lisinska r. 0,284*** (0,628 | Panjica Ljubatskar.  0,393*** 0,749
Gok¢anica Lisinskar. 0,276*** 0,638 | Tolisnica Ljubatskar.  0,394*** 0,692
Samokovska Lisinskar. 0,228*** 0,589 | Brvenica Ljubatskar.  0,302*** 0,704
Brzeckar. Lisinska r. 0,261*** 0,642 | Bresnickar. Ljubatskar.  0,367*** 0,722
Stavska r. Lisinska r. 0,388*** (0,768 | Studenica Ljubatskar.  0,333*** 0,725
S. Moravica Lisinska r. 0,247*** 0,653 | lzubra Ljubatskar.  0,478*** (0,764
Toplodolska Lisinskar. 0,347*** 0,662 | Brevina Ljubatskar.  0,306*** 0,714
Visocica Lisinskar. 0,283*** 0,623 | Gokcanica Ljubatskar.  0,290*** 0,695
Dojkinacka Lisinskar. 0,290*** 0,621 | Samokovska  Ljubatskar.  0,234*** 0,637
Vodenickar. Lisinskar. 0,388*** 0,672 | Brzeckar. Ljubatskar.  0,268** 0,692
Dursunskar. Lisinskar. 0,364*** (0,666 | Stavskar. Ljubatskar.  0,404*** 0,830
Bistrickar. Lisinskar. 0,323*** 0,608 | S. Moravica Ljubatskar.  0,252*** (0,689
Vlasina Lisinska r. 0,349*** (0,607 | Toplodolska  Ljubatskar.  0,372*** (0,749
Vugjar. Lisinska r. 0,078*** 0,152 | Visocica Ljubatskar.  0,296*** 0,694
Jerma g. tok Lisinska r. 0,117*** 0,235 | Dojkinacka Ljubatskar.  0,306*** 0,691
Jerma d. tok Lisinskar. 0,096*** 0,225 | Vodenickar.  Ljubatskar.  0,389*** 0,694
Jelagni¢kar. Lisinska r. 0,401*** 0,732 | Dursunskar.  Ljubatskar.  0,367*** 0,688
Garvanica Lisinskar. 0,371*** 0,589 | Bistrickar. Ljubatskar.  0,331*** 0,649
Masuri¢ka . Lisinska r. 0,311*** 0,576 | Vlasina Ljubatskar.  0,364*** 0,669

197



8. Prilog

Tabela 4. Nastavak.

Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Vudjar. Ljubatska r. 0,063*** 0,129 | Toplodolska  Dragovistica 0,343*** 0,726
Jerma g. tok Ljubatska r. 0,084*** (0,172 | Visocica Dragovistica  0,282*** (0,698
Jerma d. tok Ljubatska r. 0,083*** 0,205 | Dojkinacka Dragovistica  0,287*** 0,686
Jelasgnicka r. Ljubatskar. 0,416*** 0,793 | Vodeni¢kar.  Dragovistica 0,379*** 0,720
Garvanica Ljubatskar. 0,381*** 0,627 | Dursunskar.  Dragovistica 0,358*** (0,718
Masuri¢ka . Ljubatska r. 0,321*** 0,617 | Bistrickar. Dragovistica  0,320*** 0,665
Vrla Ljubatska r. 0,312*** 0,618 | Vlasina Dragovistica  0,340*** 0,648
Saovice Ljubatska r. 0,162*** 0,431 | Vugjar. Dragovistica  0,040*** 0,095
Resava Ljubatska r. 0,270*** 0,657 | Jerma g. tok Dragovistica  0,073*** 0,168
Mlava Ljubatskar. 0,190*** 0,612 | Jermad.tok  Dragovistica 0,067*** 0,192
Krupaja Ljubatska r. 0,221*** 0,706 | Jelasnickar. Dragovistica  0,384*** 0,756
KoZica Ljubatskar. 0,358*** (0,756 | Garvanica Dragovistica  0,362*** 0,623
Vratna Ljubatska r. 0,322*** 0,711 | Masuric¢kar. Dragovistica 0,291*** 0,580
Zlotskar. Ljubatskar. 0,443*** 0,805 | Vrla Dragovistica  0,285*** 0,596
Mirovstica Ljubatska r. 0,417*** 0,781 | Saovice Dragovistica  0,136*** 0,389
Janjskar. Ljubatska r. 0,297*** (0,658 | Resava Dragovistica  0,249*** (0,651
Tripu$nica Ljubatska r. 0,393*** 0,815 Mlava Dragovistica 0,173*** 0,595
Lisinskar. Ljubatska r. 0,026** 0,041 | Krupaja Dragovistica  0,199*** 0,681
Boranjskarr. Dragovistica 0,363*** 0,726 | Kozica Dragovistica  0,329*** 0,727
Ljubovida Dragovistica 0,324*** (0,681 | Vratha Dragovistica  0,296*** 0,683
Raca Dragovistica 0,300*** 0,675 | Zlotskar. Dragovistica  0,428*** 0,827
Gracanica Dragovistica 0,316*** 0,701 | Mirovstica Dragovistica  0,398*** 0,783
Vapa Dragovistica 0,240*** 0,681 | Janjskar. Dragovistica  0,277*** 0,659
Povlenskarr. Dragovistica 0,400*** 0,770 | Tripusnica Dragovistica  0,368*** 0,812
Gradac Dragovistica 0,191*** 0,555 Lisinska r. Dragovistica 0,015NS 0,028
Petinja Dragovistica 0,328*** (0,743 | Ljubatskar. Dragovistica 0,002NS 0,005
Katusnica Dragovistica 0,211*** 0,471 Boranjska r. Brankovacka 0,359*** 0,672
Veliki Rzav Dragovistica 0,140*** 0,442 | Ljubovida Brankovacka 0,336*** 0,675
Panjica Dragovistica 0,371*** 0,740 Raca Brankovacka 0,313*** 0,672
ToliSnica Dragovistica 0,361*** 0,667 | Gracanica Brankovacka 0,330*** 0,701
Brvenica Dragovistica 0,278*** 0,686 | Vapa Brankovacka 0,253*** 0,667
Bresnicka r. Dragovistica 0,333*** 0,686 | Povlenskar. Brankovacka 0,417*** 0,773
Studenica Dragovistica 0,303*** (0,686 | Gradac Brankovacka 0,207*** 0,563
lzubra Dragovistica 0,445*** 0,734 | Detinja Brankovacka 0,346*** 0,745
Brevina Dragovistica 0,279*** 0,684 | KatuSnica Brankovacka 0,217*** 0,456
Gokéanica Dragovistica 0,267*** 0,681 | Veliki Rzav Brankovacka 0,153*** 0,456
Samokovska Dragovistica 0,209*** 0,595 | Panjica Brankovacka 0,383*** 0,730
Brzeckar. Dragovistica 0,239*** 0,658 | Tolisnica Brankovacka 0,372*** 0,653
Stavska r. Dragovistica 0,374*** 0,801 Brvenica Brankovacka 0,288*** 0,671
S. Moravica Dragovistica 0,233*** (0,684 | Bresnickar. Brankovacka 0,353*** 0,690
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Studenica Brankovacka  0,322*** 0,694 | Povlenskar. Rib. Panjica  0,299*** 0,642
Izubra Brankovatka  0,458*** 0,720 | Gradac Rib. Panjica  0,072*** 0,275
Brevina Brankovacka  0,296*** 0,688 | Detinja Rib. Panjica  0,225*** (0,594
Gokeanica Brankovacka  0,281*** 0,678 | Katu$nica Rib. Panjica  0,169*** 0,518
Samokovska Brankovacka  0,223*** 0,596 | Veliki Rzav Rib. Panjica  0,05INS 0,250
Brzeckar. Brankovacka  0,255*** (0,655 | Panjica Rib. Panjica  0,263*** 0,585
Stavskar. Brankovacka  0,390*** 0,799 | Tolisnica Rib. Panjica  0,314*** 0,662
S. Moravica Brankovacka  0,249*** (0,687 | Brvenica Rib. Panjica  0,170*** 0,506
Toplodolska Brankovacka  0,365*** 0,742 | Bresnickar. Rib. Panjica  0,239*** 0,561
Visocica Brankova¢ka  0,290*** 0,686 | Studenica Rib. Panjica  0,203*** 0,547
Dojkinacka Brankovacka  0,296*** 0,671 | lzubra Rib. Panjica  0,355*** 0,627
Vodenicka r. Brankovacka 0,384*** 0,694 Brevina Rib. Panjica  0,174*** (0,515
Dursunska r. Brankovacka  0,367*** 0,700 | Gokcanica Rib. Panjica  0,169*** 0,536
Bistricka r. Brankovacka  0,332*** 0,656 | Samokovska  Rib. Panjica  0,074NS 0,267
Vlasina Brankovacka  0,357*** 0,655 | Brzeckar. Rib. Panjica  0,105NS 0,338
Vudjar. Brankovacka 0,086*** 0,169 | Stavskar. Rib. Panjica  0,264*** 0,626
Jerma g. tok Brankova¢ka  0,115*** 0,240 | S. Moravica Rib. Panjica  0,104*** 0,373
Jerma d. tok Brankovacka  0,098*** 0,249 | Toplodolska Rib. Panjica  0,241*** 0,586
Jelasnicka r. Brankovacka  0,403*** 0,769 | Visodica Rib. Panjica  0,157*** 0,457
Garvanica Brankovacka  0,365*** 0,591 | Dojkinacka Rib. Panjica  0,187*** 0,542
Masurickar. Brankovacka  0,307*** 0,587 | Vodenickar. Rib. Panjica  0,277*** (0,595
Vrla Brankovacka  0,308*** 0,617 | Dursunskar.  Rib. Panjica  0,273*** 0,636
Saovice Brankovacka  0,149*** (0,397 | Bistrickar. Rib. Panjica  0,231*** 0,566
Resava Brankovacka  0,259*** 0,641 | Vlasina Rib. Panjica  0,272*** 0,626
Mlava Brankovacka  0,183*** (0,594 | Vugjar. Rib. Panjica  0,184*** (0,589
Krupaja Brankovacka  0,218*** 0,708 | Jermag. tok Rib. Panjica  0,208*** 0,659
Kozica Brankovacka  0,350*** 0,747 | Jermad. tok Rib. Panjica  0,095*** (0,391
Vratna Brankovacka  0,314*** 0,692 | Jelasnickar. Rib. Panjica  0,269*** (0,570
Zlotskar. Brankovacka  0,441*** (0,820 | Garvanica Rib. Panjica  0,315*** 0,630
Mirovstica Brankovacka 0,412*** 0,782 | Masuric¢kar. Rib. Panjica  0,233*** (0,595
Janjskar. Brankovacka  0,284*** 0,627 | Vrla Rib. Panjica  0,222*** (0,584
Tripu$nica Brankovacka 0,388*** (0,818 | Saovice Rib. Panjica  0,111*** 0,396
Lisinskar. Brankovacka  0,039*** 0,064 | Resava Rib. Panjica  0,158*** 0,531
Ljubatskar. Brankovacka  0,002NS 0,001 | Mlava Rib. Panjica  0,055*** 0,272
Dragovistica Brankovacka  0,006NS 0,010 | Krupaja Rib. Panjica  0,062*** 0,272
Boranjska r. Rib. Panjica 0,263** 0,612 | Kozica Rib. Panjica  0,233*** 0,612
Ljubovida Rib. Panjica 0,232*** 0,583 | Vratna Rib. Panjica  0,215*** 0,605
Raca Rib. Panjica 0,224*** 0,613 | Zlotskar. Rib. Panjica  0,355*** 0,767
Gradanica Rib. Panjica 0,211*** 0,559 | Mirovstica Rib. Panjica  0,301*** 0,656
Vapa Rib. Panjica 0,107*** 0,377 | Janjskar. Rib. Panjica  0,180*** 0,532
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Tripusnica Rib. Panjica 0,277*** 0,691 | Vrla Rib. S.M. 0,193*** 0,509
Lisinskar. Rib. Panjica 0,202*** 0,571 | Saovice Rib. S.M. 0,109*** 0,401
Ljubatska r. Rib. Panjica 0,198*** (0,594 | Resava Rib. S.M. 0,140*** 0,467
Dragovistica Rib. Panjica 0,178*** 0,570 | Mlava Rib. S.M. 0,047*** 0,240
Brankovacka Rib. Panjica 0,193*** 0,581 | Krupaja Rib. S.M. 0,0655*** 0,241
Boranjska r. Rib. S.M. 0,261*** 0,618 | Kozica Rib. S.M. 0,227*** 0,601
Ljubovida Rib. S.M. 0,201*** 0,517 | Vratna Rib. S.M. 0,195*** 0,550
Raca Rib. S.M. 0,186*** 0,500 | Zlotskar. Rib. S.M. 0,293*** 0,602
Gracanica Rib. S.M. 0,203*** 0,540 | Mirovstica Rib. S.M. 0,231*** 0,472
Vapa Rib. S.M. 0,099*** 0,355 | Janjskar. Rib. S.M. 0,172*** 0,510
Povlenskar. Rib. S.M. 0,276*** 0,586 | Tripusnica Rib. S.M. 0,272*** 0,700
Gradac Rib. S.M. 0,077*** 0,303 | Lisinskar. Rib. S.M. 0,207*** 0,635
Detinja Rib. S.M. 0,218*** 0,579 | Ljubatskar. Rib. S.M. 0,206*** 0,655
Katusnica Rib. S.M. 0,156*** 0,480 | Dragovistica  Rib. S.M. 0,189*** 0,656
Veliki Rzav Rib. S.M. 0,052*** (0,258 | Brankovacka Rib. S.M. 0,200*** 0,641
Panjica Rib. S.M. 0,253*** 0,574 | Rib. Panjica Rib. S.M. 0,014 NS 0,084
Tolisnica Rib. S.M. 0,279*** (0,584 | Boranjskar. Rib. Jerma 0,347** 0,653
Brvenica Rib. S.M. 0,155*** 0,457 | Ljubovida Rib. Jerma 0,302*** 0,649
Bresni¢ka r. Rib. S.M. 0,222*** 0,520 | Raca Rib. Jerma 0,269** 0,594
Studenica Rib. S.M. 0,193*** 0,526 | Gracanica Rib. Jerma 0,290*** 0,660
Izubra Rib. S.M. 0,354*** 0,659 | Vapa Rib. Jerma 0,178** 0,516
Brevina Rib. S.M. 0,154*** 0,454 | Povlenskar. Rib. Jerma 0,370** 0,636
Gok¢anica Rib. S.M. 0,145*** 0,449 | Gradac Rib. Jerma 0,140*** 0,443
Samokovska Rib. S.M. 0,077** 0,299 | Detinja Rib. Jerma 0,301*** 0,669
Brzeckar. Rib. S.M. 0,088NS 0,304 | Katusnica Rib. Jerma 0,250*** 0,668
Stavska r. Rib. S.M. 0,230*** 0,524 | Veliki Rzav Rib. Jerma 0,123*** 0,475
S. Moravica Rib. S.M. 0,055** 0,174 | Panjica Rib. Jerma 0,349** 0,663
Toplodolska Rib. S.M. 0,238*** 0,594 | Tolisnica Rib. Jerma 0,392*** (0,700
Visoc¢ica Rib. S.M. 0,154*** 0,456 | Brvenica Rib. Jerma 0,245*** 0,632
Dojkinacka Rib. S.M. 0,176*** 0,520 | Bresnickar. Rib. Jerma 0,325*** 0,647
Vodenickar. Rib. S.M. 0,280*** (0,625 | Studenica Rib. Jerma 0,286*** 0,665
Dursunskar. Rib. S.M. 0,255*** 0,617 | lzubra Rib. Jerma 0,486** 0,765
Bistricka r. Rib. S.M. 0,214*** 0,543 Brevina Rib. Jerma 0,245** 0,608
Vlasina Rib. S.M. 0,251*** 0,588 | Gok¢anica Rib. Jerma 0,229*** 0,598
Vudjar. Rib. S.M. 0,188*** (0,652 | Samokovska  Rib. Jerma 0,144** 0,453
Jerma g. tok Rib. S.M. 0,209*** 0,701 | Brzeckar. Rib. Jerma 0,173NS 0,497
Jerma d. tok Rib. S.M. 0,100** 0,436 | Stavskar. Rib. Jerma 0,331*** (0,651
Jelasnicka r. Rib. S.M. 0,251*** 0,541 | S. Moravica Rib. Jerma 0,127*** 0,368
Garvanica Rib. S.M. 0,305*** 0,622 | Toplodolska  Rib. Jerma 0,312** 0,609
Masuricka r. Rib. S.M. 0,216*** 0,567 | Visocica Rib. Jerma 0,241*** 0,612
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Dojkinacka Rib. Jerma 0,258*** (0,643 | Brvenica rib. Danska 0,215*** 0,614
Vodenickar. Rib. Jerma 0,377*** 0,691 | Bresnickar. Rib. Danska  0,307*** 0,729
Dursunskar. Rib. Jerma 0,358*** (0,733 | Studenica Rib. Danska  0,250*** 0,652
Bistric¢ka r. Rib. Jerma 0,318** 0,690 | lzubra Rib. Danska  0,425** 0,745
Vlasina Rib. Jerma 0,358*** (0,714 | Brevina Rib. Danska  0,218** 0,624
Vudjar. Rib. Jerma 0,251*** 0,717 | Gokd¢anica Rib. Danska  0,204** 0,623
Jerma g. tok Rib. Jerma 0,267*** 0,752 | Samokovska  Rib. Danska  0,136*** 0,490
Jerma d. tok Rib. Jerma 0,165** 0,578 | Brzeckar. Rib. Danska  0,128NS 0,434
Jelagni¢kar. Rib. Jerma 0,359*** (0,658 | Stavskar. Rib. Danska  0,305*** 0,698
Garvanica Rib. Jerma 0,418*** 0,743 | S. Moravica Rib. Danska  0,129*** 0,442
Masuric¢ka r. Rib. Jerma 0,307*** 0,689 | Toplodolska  Rib. Danska  0,296*** 0,686
Vrla Rib. Jerma 0,294** 0,679 | Visocica Rib. Danska  0,203*** 0,564
Saovice Rib. Jerma 0,151*** 0,465 | Dojkinacka Rib. Danska  0,235** 0,663
Resava Rib. Jerma 0,216*** 0,592 | Vodeni¢kar. Rib. Danska  0,356** 0,756
Mlava Rib. Jerma 0,125*** (0,499 | Dursunskar. Rib. Danska  0,318*** (0,727
Krupaja Rib. Jerma 0,130*** 0,483 | Bistrickar. Rib. Danska  0,284*** 0,663
Kozica Rib. Jerma 0,303** 0,644 | Vlasina Rib. Danska  0,323** 0,722
Vratna Rib. Jerma 0,272*** 0,636 | Vugjar. Rib. Danska  0,176*** 0,537
Zlotskar. Rib. Jerma 0,411*** 0,727 | Jerma g. tok Rib. Danska  0,197*** (0,597
Mirovstica Rib. Jerma 0,353** 0,645 | Jermad. tok Rib. Danska  0,092* 0,362
Janjskar. Rib. Jerma 0,250*** 0,614 | Jela$nickar. Rib. Danska  0,332** 0,702
Tripu$nica Rib. Jerma 0,331** 0,682 | Garvanica Rib. Danska  0,370*** 0,725
Lisinskar. Rib. Jerma 0,273*** (0,706 | Masurickar. Rib. Danska  0,275*** 0,687
Ljubatska r. Rib. Jerma 0,276** 0,756 | Vrla Rib. Danska  0,270** 0,700
Dragovistica Rib. Jerma 0,251*** 0,741 | Saovice Rib. Danska  0,129*** (0,432
Brankovacka Rib. Jerma 0,265*** 0,724 | Resava Rib. Danska  0,197*** 0,631
Rib. Panjica Rib. Jerma 0,072** 0,260 | Mlava Rib. Danska  0,060*** 0,289
Rib. S.M. Rib. Jerma 0,04INS 0,151 | Krupaja Rib. Danska  0,062*** 0,271
Boranjskar. Rib. Danska 0,335* 0,764 | Kozica Rib. Danska  0,287** 0,721
Ljubovida Rib. Danska 0,280*** 0,696 | Vratna Rib. Danska  0,257** 0,699
Raca Rib. Danska 0,260** 0,700 | Zlotskar. Rib. Danska  0,383*** (0,789
Gradanica Rib. Danska 0,272*** (0,716 | Mirovstica Rib. Danska  0,333** 0,708
Vapa Rib. Danska 0,128** 0,429 | Janjskar. Rib. Danska  0,237*** 0,673
Povlenskar. Rib. Danska 0,362** 0,759 | Tripusnica Rib. Danska  0,305** 0,719
Gradac Rib. Danska 0,120*** 0,451 | Lisinskar. Rib. Danska  0,222*** 0,608
Detinja Rib. Danska 0,274*** 0,698 | Ljubatskar. Rib. Danska  0,208*** 0,617
Katusnica Rib. Danska 0,214*** (0,651 | Dragovistica Rib. Danska  0,188*** 0,602
Veliki Rzav Rib. Danska 0,090*** 0,414 | Brankovacka Rib. Danska  0,210** 0,631
Panjica Rib. Danska 0,330*** (0,716 | Rib. Panjica Rib. Danska  0,034** 0,137
Tolisnica Rib. Danska 0,368*** 0,760 | Rib. S.M. Rib. Danska  0,051** 0,220
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Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Rib. Jerma Rib. Danska 0,100* 0,336 | Krupaja Atersko j. 0,119*** 0,466
Boranjskar. Atersko j. 0,349* 0,669 | Kozica Atersko j. 0,286** 0,594
Ljubovida Atersko j. 0,244** 0,530 | Vratna Atersko j. 0,241** 0,546
Raca Atersko j. 0,247** 0,580 | Zlotskar. Atersko j. 0,387** 0,661
Gracanica Atersko j. 0,274*** (0,619 | Mirovstica Atersko j. 0,318** 0,573
Vapa Atersko j. 0,141** 0,414 | Janjskar. Atersko j. 0,233** 0,573
Povlenskarr. Atersko j. 0,350** 0,619 | Tripusnica Atersko j. 0,344* 0,722
Gradac Atersko j. 0,138*** 0,456 | Lisinskar. Atersko j. 0,234** 0,574
Petinja Atersko j. 0,263*** (0,580 | Ljubatskar. Atersko j. 0,221** 0,588
Katu$nica Atersko j. 0,208** 0,552 | Dragovistica  Atersko j. 0,203** 0,576
Veliki Rzav Atersko j. 0,087*** 0,368 | Brankovacka  Atersko j. 0,213** 0,568
Panjica Atersko j. 0,354** 0,685 | Rib. Panjica Atersko j. 0,075** 0,297
ToliSnica Atersko j. 0,345** 0,610 | Rib.S.M. Atersko j. 0,075** 0,298
Brvenica Atersko j. 0,189*** 0,466 | Rib. Jerma Atersko j. 0,131INS 0,388
Bresni¢ka r. Atersko j. 0,284** 0,562 | Rib. Danska  Atersko j. 0,087NS 0,289
Studenica Atersko j. 0,247** 0,571 | Boranjskar. Trebisnjica 0,281*** 0,672
Izubra Atersko j. 0,438** 0,630 | Ljubovida Trebisnjica 0,234*** 0,610
Brevina Atersko j. 0,204** 0,504 | Raca Trebisnjica 0,224*** 0,629
Gok¢anica Atersko j. 0,185*** (0,487 | Gracanica Trebisnjica 0,241*** 0,656
Samokovska Atersko j. 0,125** 0,422 | Vapa Trebisnjica 0,119*** 0,408
Brzeckar. Atersko j. 0,122NS 0,368 | Povlenskar. Trebisnjica 0,299*** 0,659
Stavska r. Atersko j. 0,292** 0,560 | Gradac Trebisnjica 0,098*** 0,367
S. Moravica Atersko j. 0,122** 0,379 | Detinja Trebisnjica 0,237*** 0,626
Toplodolska Atersko j. 0,303** 0,614 | Katusnica Trebisnjica 0,203*** 0,637
Visodica Atersko j. 0,221*** 0,558 | Veliki Rzav Trebisnjica 0,084*** 0,375
Dojkinacka Atersko j. 0,250*** 0,622 | Panjica Trebisnjica 0,282*** 0,646
Vodeni¢ka r. Atersko j. 0,377** 0,687 | Tolisnica Trebisnjica 0,310*** 0,692
Dursunskar. Atersko j. 0,313** 0,607 | Brvenica Trebisnjica 0,191*** 0,566
Bistric¢ka r. Atersko j. 0,241** 0,478 | Bresnic¢kar. Trebisnjica 0,268*** (0,668
Vlasina Atersko j. 0,287*** 0,536 | Studenica Trebisnjica 0,229*** 0,626
Vudjar. Atersko j. 0,216** 0,586 | lzubra Trebisnjica 0,369*** 0,716
Jerma g. tok Atersko j. 0,233** 0,625 | Brevina Trebisnjica 0,194*** 0,579
Jerma d. tok Atersko j. 0,119* 0,430 | Gokg¢anica Trebisnjica 0,181*** 0,575
Jelasnicka r. Atersko j. 0,305** 0,534 | Samokovska  Trebisnjica 0,118*** 0,434
Garvanica Atersko j. 0,316*** 0,510 | Brzeckar. Trebisnjica 0,121* 0,409
Masuricka r. Atersko j. 0,237*** (0,508 Stavska r. Trebisnjica 0,273*** 0,665
Vrla Atersko j. 0,247** 0,550 | S.Moravica  TrebiSnjica 0,120*** 0,413
Saovice Atersko j. 0,154** 0,491 | Toplodolska  Trebisnjica 0,261*** 0,639
Resava Atersko j. 0,193** 0,527 | Visotica Trebisnjica 0,197*** 0,583
Mlava Atersko j. 0,107** 0,456 | Dojkinacka Trebisnjica 0,213*** 0,622
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Tabela 4. Nastavak.

Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Vodenickar. Trebisnjica 0,307*** 0,692 | Panjica Radika 0,381*** 0,659
Dursunska r. Trebisnjica 0,279*** 0,678 | Tolisnica Radika 0,399*** 0,639
Bistri¢ka r. Trebisnjica 0,250*** 0,636 | Brvenica Radika 0,250*** 0,547
Vlasina Trebisnjica 0,286*** 0,684 | Bresnickar. Radika 0,342*** 0,631
Vudjar. Trebisnjica 0,190*** 0,613 | Studenica Radika 0,288*** 0,578
Jerma g. tok Trebisnjica 0,206*** 0,657 | lzubra Radika 0,486** 0,659
Jerma d. tok Trebisnjica 0,107*** 0,445 | Brevina Radika 0,272*** 0,612
Jelasnicka r. Trebisnjica 0,287*** 0,652 | Gokg&anica Radika 0,245*** 0,569
Garvanica Trebisnjica 0,330*** (0,706 | Samokovska  Radika 0,212*** 0,576
Masurickar. Trebisnjica 0,244*** 0,643 | Brzeckar. Radika 0,227** 0,562
Vrla Trebisnjica 0,226*** (0,599 | Stavskar. Radika 0,359*** 0,650
Saovice Trebisnjica 0,105*** 0,395 | S. Moravica Radika 0,233*** 0,633
Resava Trebisnjica 0,179*** (0,586 | Toplodolska  Radika 0,349*** 0,653
Mlava Trebisnjica 0,069*** 0,331 | Visocica Radika 0,272*** 0,614
Krupaja Trebisnjica 0,081*** (0,343 | Dojkinacka Radika 0,281*** 0,610
Kozica Trebisnjica 0,260*** 0,690 | Vodenickar. Radika 0,407*** 0,668
Vratna Trebisnjica 0,228*** 0,640 | Dursunskar.  Radika 0,364*** 0,636
Zlotskar. Trebisnjica 0,343*** 0,765 | Bistrickar. Radika 0,305*** 0,540
Mirovstica Trebisnjica 0,292*** 0,669 | Vlasina Radika 0,347*** 0,590
Janjskar. Trebisnjica 0,209*** 0,613 | Vugjar. Radika 0,307*** 0,770
Tripusnica Trebisnjica 0,280*** 0,725 | Jermag. tok Radika 0,317** 0,767
Lisinskar. Trebisnjica 0,222*** 0,657 | Jermad. tok Radika 0,208** 0,590
Ljubatska r. Trebisnjica 0,214*** 0,666 | Jelasnickar. Radika 0,374** 0,602
Dragovistica Trebisnjica 0,193*** 0,640 | Garvanica Radika 0,398*** 0,595
Brankovacka Trebisnjica 0,201*** 0,628 | Masurickar. Radika 0,305*** 0,571
Rib. Panjica Trebisnjica 0,032*** 0,142 | Vrla Radika 0,312*** 0,613
Rib. S.M. Trebisnjica 0,027*** 0,119 | Saovice Radika 0,235*** 0,633
Rib. Jerma Trebisnjica 0,050NS 0,167 | Resava Radika 0,235*** 0,563
Rib. Danska Trebisnjica 0,036* 0,135 | Mlava Radika 0,179*** 0,604
Atersko j. Trebisnjica 0,076** 0,275 | Krupaja Radika 0,190*** 0,611
Boranjska r. Radika 0,370** 0,648 | Kozica Radika 0,327*** 0,616
Ljubovida Radika 0,324*** (0,622 | Vratna Radika 0,294*** (0,598
Raca Radika 0,320*** (0,648 | Zlotskar. Radika 0,471*** (0,818
Gracanica Radika 0,302*** (0,593 | Mirovstica Radika 0,422*** 0,736
Vapa Radika 0,224*** (0,590 | Janjskar. Radika 0,285** 0,622
Povlenskar. Radika 0,408*** 0,668 | TripuSnica Radika 0,206** 0,314
Gradac Radika 0,218*** 0,628 | Lisinskar. Radika 0,289*** (0,631
Detinja Radika 0,316*** 0,631 | Ljubatskar. Radika 0,314*** 0,740
Katusnica Radika 0,261*** 0,604 | Dragovistica Radika 0,283*** 0,695
Veliki Rzav Radika 0,178*** 0,576 | Brankovatka Radika 0,310*** 0,736
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Tabela 4. Nastavak.

Populacija 1 Populacija2  Fst Das Populacijal Populacija2 Fst Das

Rib. Panjica Radika 0,193*** (0,606 | Rib. Danska  Radika 0,216** 0,642
Rib. S.M. Radika 0,195*** (0,635 | Atersko j. Radika 0,249* 0,653
Rib. Jerma Radika 0,238** 0,618 | Trebisnjica Radika 0,208*** 0,657
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Tabela 5. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetickih grupa (K) na osnhovu
mikrosatelitskin podataka, primenom STRUCTURE analize i AK metode, na celokupnom
uzorku. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoca K; Stdev, standardna devijacija
sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); AK, ad hoc kvantifikacija, predikcija realnog broja
klastera (Evanno i sar., 2005). Najvisa vrednost AK je obojena.

1 — korak: sve populacije K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -48511,24 0,85 —
2 -44384,53 2,32 1107,09
3 -42821,47 391,62 0,25
4 -41160,53 55,39 12,34
5 -40183,17 172,67 0,92
6 -39364,20 86,98 0,65
7 -38601,69 80,54 2,56
8 -38045,74 118,95 0,21
9 -37515,21 161,34 0,03
10 -36989,77 187,81 1,79
11 -36801,34 728,17 0,55
12 -36209,13 253,62 13,95
13 -39156,04 4600,66 0,83
14 -38270,89 3624,19 0,25
15 -38309,79 6779,01 0,50
16 -34935,24 142,81 21,95
17 -34695,06 197,66 0,18
18 -34491,40 109,94 3,87
19 -34713,53 911,71 0,71
20 -34292,73 353,04 0,14
21 -33922,90 150,26 12,93
22 -35496,21 4258,25 0,83
23 -33514,37 220,37 12,52
24 -34292,64 1592,60 0,65
25 -34042,21 2028,68 0,39
26 -34574,30 1997,10 0,89
27 -33335,24 491,93 2,59
28 -33370,34 775,80 0,56
29 -33838,11 1894,23 0,69
30 -35617,04 4398,42 0,74
31 -34160,66 2056,21 0,28
32 -33280,36 1579,42 1,40
33 -34616,24 2716,34 0,46
34 -34714,04 3540,67 0,46
35 -35507,21 4794,70 0,12
36 -35745,56 3132,62 0,99
37 -32882,39 737,54 6,39
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38 -34732,34 3447,21 0,59
39 -34546,74 1891,30 0,41
40 -35132,11 3935,50 0,21
41 -34902,20 2684,28 1,27
42 -38082,03 5131,93 1,12
43 -35531,53 2412,12 0,75
44 -34784,64 3368,31 0,31
45 -35067,50 3376,14 0,32
46 -34254,07 1594,43 0,66
47 -34489,34 1827,89 2,44
48 -39184,09 7426,65 1,08
49 -35821,39 1841,29 2,71
50 -37442,63 4645,84 0,72
51 -35725,63 2874,84 1,67
52 -38822,71 7299,55 0,29
53 -39783,74 7395,23 0,60
54 -36283,21 3485,80 1,70
55 -38712,36 4916,64 1,13
56 -35579,30 2892,10 2,17
57 -38727,66 8980,85 0,14
58 -40587,89 5807,54 0,64
59 -38742,93 5300,30 0,01
60 -36961,80 2086,54 0,66
61 -36562,29 2798,78 —

2 — korak: Stavska reka, Toplodolska reka, K — MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK

Dojkinacka reka, Visocica, Vodeni¢ka reka, Vlasina,

Polomska reka, Garvanica, Dursunska reka,

Bistricka reka, Jelasni¢ka reka, Masuri¢ka reka,

Vrla, Sokobanjska Moravica, Brzecka reka, Vapa,

Boranjska reka, Racda, Gracanica, Ljubovida,

Povlenska reka, Resava, Katu$nica, Panjica,

Tolisnica, Brvenica, Maglicka reka, Bresnicka reka,

Studenica, Brevina, lIzubra, Gokéanica, Samokovska

reka, Petinja, Janjska reka, Zlotska reka, Mirovstica,

KozZica, Vratna
1 -27583,60 0,35 —
2 -26331,61 48,47 5,18
3 -25330,84 82,28 3,76
4 -24639,56 74,15 0,41
5 23917,66 152,35 1,17
6 -23373,61 157,56 0,06
7 -22820,07 75,26 1,94
8 -22412,88 129,56 0,30
9 -21966,47 46,15 3,06
10 -21661,30 45,74 11,23
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11 -21869,81 916,01 1,10
12 -21069,66 69,25 9,30
13 -20913,53 92,14 1,42
14 -20626,20 62,90 1,22
15 -20415,86 117,70 0,97
16 -20319,34 224,82 2,09
17 -20694,13 1230,21 0,38
18 -20595,44 1698,43 0,13
19 -20266,10 1462,23 0,14
20 -20143,77 1239,57 0,45
21 -19462,23 152,56 10,31
22 -20355,00 2791,37 0,44
23 -20007,06 1995,68 0,30
24 -19051,97 152,26 21,24
25 -21330,27 3773,26 0,94
26 -20075,30 2162,33 0,11
27 -19063,01 1050,69 1,24
28 -19352,07 1065,21 0,74
29 -18852,74 466,80 3,41
30 -19945,58 1577,82 —

2 — korak: Gradac, Mlava, Krupaja, Veliki Rzavy, K  Mean LnP(K) Stdev LnP(K) AK
Saovice, ribnjak Panjica, ribnjak Sokobanjska

Moravica, ribnjak Jerma, ribnjak Ceska Republika,

ribnjak Danska, Atersko jezero, TrebiSnjica,

Tripus$nica, Radika, Vuéja reka, Jerma, Jerma donji

tok, Ljubatska reka, Lisinska reka, Brankovafka

reka, Dragovistica

1 -17398,89 0,54 —
2 -15414,50 3,26 373,78
3 -14648,77 85,36 3,49
4 -14181,26 110,90 1,40
5 -13869,31 85,39 0,88
6 -13632,20 75,54 0,83
7 -13458,13 51,94 0,99
8 -13335,67 50,42 1,41
9 -13284,50 24,19 0,58
10 -13219,27 37,23 0,47
11 -13136,43 133,44 1,64
12 -13272,90 54,84 2,06
13 -13296,60 344,15 0,50
14 -13148,03 107,50 4,21
15 -13451,89 340,82 0,33
16 -13643,27 283,78 1,99
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17 -14400,59 2067,06 0,51
18 -16216,76 3273,43 1,24
19 -13975,89 176,24 26,53
20 -16410,96 3365,15 0,74
21 -16361,06 3452,58 0,32
22 -17432,57 4024,58 —
3 — korak: Dojkinatka reka, Visotica, Vodenicka K  Mean LnP(K) Stdev LnP(K) AK
reka
1 -1824,91 0,36 —
2 -1702,57 0,72 181,17
3 -1711,58 11,84 0,64
4 -1728,23 14,90 2,98
5 -1789,31 30,32 0,49
6 -1835,56 28,45 —
3 — korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1073,10 0,24 —
2 -925,03 0,17 872,89
3 -925,73 12,76 0,09
4 -927,60 5,76 4,93
5 -957,88 9,20 —
3 — korak: Dursunska reka, Bistri¢ka reka K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -843,40 1,16 —
2 -756,04 0,34 332,35
3 -781,97 5,35 1,21
4 -814,36 9,29 0,90
5 -855,10 28,99 —
3 — korak: Sokobanjska Moravica, Brzecka reka, K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Vapa
1 -1858,91 0,42 —
2 -1780,61 9,01 3,02
3 -1675,06 7,59 12,48
4 -1664,27 5,18 9,13
5 -1700,78 109,17 —
3 — korak: Ljubovida, Povlenska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -798,06 0,60 —
2 -717,56 2,25 31,25
3 -707,41 3,72 14,96
4 -752,96 11,39 1,84
5 -777,47 18,99 —
3 — korak: Studenica, Brevina K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1153,01 0,60 —
2 -1118,80 2,16 43,13
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3 -1177,69 9,39 6,11
4 -1294,00 153,38 1,23
5 -1599,98 288,03 —

3 — korak: Gokéanica, Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1352,04 0,52 —
2 -1269,98 0,50 116,76
3 -1246,08 2,06 38,00
4 1300,51 16,74 0,11
5 -1356,83 29,60 —

3 — korak: Petinja, Janjska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1186,18 1,27 —
2 -1085,36 0,52 208,99
3 -1093,03 2,91 28,40
4 -1183,30 22,71 1,70
5 -1312,12 31,86 —

3 — korak: Zlotska reka, Mirovstica K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -653,28 0,76 —
2 -611,36 3,27 28,69
3 -663,30 4,86 7,94
4 -676,64 1,77 2,59
5 -710,11 16,21 —

3 — korak: Kozica, Vratna K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -908,51 0,61 —
2 -825,30 0,64 166,82
3 -848,90 517 1,90
4 -882,33 9,69 2,61
5 -890,43 13,52 —

3 — korak: Gradac, Mlava, Krupaja, Veliki Rzav, K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK

Saovice, ribnjak Panjica, ribnjak Sokobanjska

Moravica, ribnjak Jerma, ribnjak Ceska Republika,

ribnjak Danska, Atersko jezero, TrebiSnjica,

Tripus$nica, Radika
1 -11003,93 0,64 —
2 -10293,14 103,95 1,43
3 -9731,21 21,48 11,15
4 -9408,69 84,49 0,92
5 -9164,23 3,24 37,18
6 -9040,11 6,50 1,94
7 -8928,57 20,59 0,64
8 -8830,14 39,04 5,61
9 -8950,83 354,64 0,81
10 -8783,64 72,27 2,44
11 -8793,03 97,40 0,89
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12 -8715,34 43,28 4,31
13 -8824,20 57,97 3,84
14 -9155,46 165,02 0,84
15 -9347,67 227,26 —
3 — korak: Vuéja reka, Jerma gornji tok, Jerma donji K~ Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
tok, Ljubatska reka, Lisinska reka, Brankovatka
reka, Dragovistica
1 -4453,03 0,46 —
2 -4180,09 0,83 260,63
3 -4122,29 0,86 66,00
4 -4121,57 3,03 15,04
5 -4166,39 9,15 4,54
6 -4252,77 118,30 1,21
7 -4481,76 114,29 1,54
8 -4534,70 78,07 —
4 — korak: Brzeéka reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) AK
1 -357,17 0,45 —
2 -304,88 0,60 90,26
3 -307,11 0,99 0,51
4 -309,85 1,66 0,29
5 -312,11 1,37 —
4 — korak: Samokovska reka K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -658,41 0,89 —
2 -634,38 1,59 22,70
3 -646,46 4,90 0,05
4 -658,80 5,61 —
4 — korak: Mlava, Krupaja, Veliki Rzav K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -3033,83 1,05 —
2 -2944.91 2,24 351,62
3 -3644,44 1573,43 0,10
4 -4180,53 3184,57 —
4 — korak: Saovice K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) AK
1 -628,43 0,47 —
2 -604,86 1,91 82,47
3 -738,70 82,96 2,74
4 -645,00 16,50 —
4 — korak: ribnjak Panjica, ribnjak Sokobanjska K~ MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Moravica, ribnjak Jerma, ribnjak Ceska Republika,
ribnjak Danska, Atersko jezero, TrebiSnjica
1 -3876,98 0,61 —
2 -3848,57 42,33 0,91
3 -3781,36 20,21 0,50
4 -3704,01 11,84 10,08
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5 -3746,00 92,10 0,38
6 -3752,92 97,65 0,48
7 -3712,73 28,67 5,97
8 -3843,87 64,44 —
4 — korak: Tripusnica, Radika K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -655,96 0,62 —
2 -554,71 0,94 116,75
3 -563,09 1,21 4,45
4 -566,03 3,80 0,07
5 -568,70 2,20 —
4 — korak: Vuéja reka, Jerma gornji tok, Jermadonji K~ MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
tok
1 -1623,56 0,68 —
2 -1559,81 2,07 22,72
3 1542,98 3,10 30,32
4 -1620,10 25,43 1,65
5 -1629,73 10,77 1,06
6 -1650,79 18,60 —
5 — korak: Veliki Rzav K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -905,18 0,76 —
2 -1013,06 154,96 1,10
3 -949,83 10,43 9,22
4 -982,81 15,54 —
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Tabela 6. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetickih grupa (K) na osnhovu
mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i AK metode, na uzorku koji
obuhvata dominantno dunavsku grupu populacija i populacije sa dominantnim prisustvom
alela poreklom iz Jadranskog sliva. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoca K; Stdev,
standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); AK, ad hoc kvantifikacija,
predikcija realnog broja klastera (Evanno i sar., 2005). Najvisa vrednost AK je obojena.

1 — korak: Kozica, Vratna, Povlenska reka, K  MeanLnP(K) Stdev LnP(K) AK
Ljubovida, Boranjska reka, Gra¢anica, Vapa, Ra¢a,
Jela¥nitka reka, Masuritka reka, Stavska reka,
Toplodolska reka, Viso¢ica, Dojkinacka reka,
Vodeni¢ka reka, Dursunska reka, Bistricka reka,
Vlasina, Polomska reka, Garvanica, Vrla,
Sokobanjska Moravica, Brzecka reka, WDetinja,
Katu$nica, Panjica, Izubra, ToliSnica, Brvenica,
Magli¢ka reka, Bresni¢ka reka, Studenica, Brevina,
Gok¢anica, Samokovska reka, Resava, Janjska reka,
Zlotska reka, Mirovstica, Tripusnica, Radika

1 -29473,83 0,51 —
2 -28003,46 80,82 441
3 -26889,16 178,29 1,21
4 -25990,09 49,14 457
5 -25315,70 163,72 0,22
6 -24605,20 80,62 171
7 -24032,74 153,79 0,02
8 -23463,89 54,28 3,94
9 -23108,83 176,60 0,00
10 -22754,39 98,75 2,67
11 -22663,96 690,30 0,39
12 -2230357 391,88 0,19
13 -22018,89 507,69 0,32
14 -2157343 36,16 6,19
15 -21351,81 96,75 0,04
16 -21126,26 128,70 3,16
17 -21307,79 612,99 1,23
18 -20732,70 239,73 5,49
19 -21474,33 2056,57 0,71
20 -20748,39 546,49 2,50
21 -21387,09 2758,32 0,40
22 -20919,07 895,25 1,09
23 -21430,41 1786,58 1,16
24 -19875,33 176,33 23,20
25  -22410,57 2712,35 1,44
26 -21032,49 1590,02 1,86
27 -22611,93 3788,89 0,84
28 -21005,64 2131,16 0,82
29 -21139,90 2446,73 0,10
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30 -21027,09 3460,87 0,10
31 -20581,79 1108,04 0,89
32 -21117,41 1786,55 0,11
33 -21856,50 2074,81 0,42
34 -21717,36 1801,48 1,00
35 -23386,77 3243,30 1,01
36 -21783,66 1443,20 1,84
37 -22841,61 4899,20 0,23
38 -22794,21 3104,26 0,00
39 -22736,86 4382,82 0,21
40 -23594,64 3811,75 0,27
41 -23425,19 2878,02 0,40
42 -24412,93 4573,85 —

2 — korak: Kozica, Vratna K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -908,51 0,61 —
2 -825,30 0,64 166,82
3 -848,90 517 1,90
4 -882,33 9,69 2,61
5 -890,43 13,52 —

2 — korak: Povlenska reka, Ljubovida K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -798,06 0,60 —
2 -717,56 2,25 31,25
3 -707,41 3,72 14,96
4 -752,96 11,39 1,84
5 -777,47 18,99 —

2 — korak: Rata, Jela$ni¢ka reka, Masuritka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1480,81 0,62 —
2 -1239,40 0,28 623,62
3 -1174,37 0,69 196,46
4 -1244,37 37,32 1,82
5 -1246,34 11,81 —

2 —korak: Viso&ica, Dojkina¢ka reka, Vodenitka K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK

reka
1 -1824,91 0,36 —
2 -1702,57 0,72 181,17
3 -1711,58 11,84 0,64
4 -1728,23 14,90 2,98
5 -1789,31 30,32 0,49
6 -1835,56 28,45 —

2— korak: Dursunska reka, Bistri¢ka reka, Vlasina, K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK

Polomska reka, Garvanica
1 -2338,09 0,66 —
2 -1953,33 0,30 771,71

213



. Prilog

3 -1803,13 22,96 5,87
4 -1787,81 132,09 0,74
5 -1869,97 515,06 0,48
6 -1706,68 17,84 —
2 — korak: Sokobanjska Moravica, Brze¢ka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1139,23 0,34 —
2 -1053,81 0,66 232,13
3 -1122,63 29,23 2,87
4 -1194,31 11,85 31,87
5 -1234,13 31,89 —
2 —korak: Panijica, Izubra K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -669,04 2,13 —
2 -507,63 0,14 1164,07
3 -506,87 0,61 27,93
4 -523,08 4,00 1,99
5 -531,31 4,78 —
2 — korak: Studenica, Brevina K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1153,01 0,60 —
2 -1118,80 2,16 43,13
3 -1177,69 9,39 6,11
4 -1294,00 153,38 1,23
5 -1599,98 288,03 —
2 — korak: Gokéanica, Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1352,04 0,52 —
2 -1269,98 0,50 116,76
3 -1246,08 2,06 38,00
4 1300,51 16,74 0,11
5 -1356,83 29,60 —
2 — korak: Zlotska reka, Mirovstica K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -653,28 0,76 —
2 -611,36 3,27 28,69
3 -663,30 4,86 7,94
4 -676,64 1,77 2,59
5 -710,11 16,21 —
2 — korak: Tripusnica, Radika K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -655,96 0,62 —
2 -554,71 0,94 116,75
3 -563,09 1,21 4,45
4 -566,03 3,80 0,07
5 -568,70 2,20 —
3 — korak: Dursunska reka, Bistritka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -843,40 1,16 —
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2 -756,04 0,34 332,35
3 -781,97 5,35 1,21
4 -814,36 9,29 0,90
5 -855,10 28,99 —
3 —korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1073,10 0,24 —
2 -925,03 0,17 872,89
3 -925,73 12,76 0,09
4 -927,60 5,76 4,93
5 -957,88 9,20 —
3 — korak: Brzecka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -357,17 0,45 —
2 -304,88 0,60 90,26
3 -307,11 0,99 0,51
4 -309,85 1,66 0,29
5 -312,11 1,37 —
3 — korak: Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -658,41 0,89 —
2 -634,38 1,59 22,70
3 -646,46 4,90 0,05
4 -658,80 5,61 —
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Tabela 7. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetickih grupa (K) na osnhovu
mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i AK metode, na uzorku koji
obuhvata dominantno dunavsku grupu populacija i populacije sa dominantnim prisustvom
alela poreklom iz Egejskog sliva. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatno¢a K; Stdev,
standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); AK, ad hoc kvantifikacija,
predikcija realnog broja klastera (Evanno i sar., 2005). Najvisa vrednost AK je obojena.

1 — korak: Stavska reka, Toplodolska reka, K — MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Dojkina¢ka reka, Visofica, Vodeni¢ka reka,
Vlasina, Polomska reka, Garvanica, Dursunska
reka, Bistricka reka, Jelasni¢ka reka, Masuri¢ka
reka, Vrla, Sokobanjska Moravica, Brze¢ka reka,
Vapa, Boranjska reka, Racda, Gracanica,
Ljubovida, Povlenska reka, Resava, Katu$nica,
Panjica, Tolisnica, Brvenica, Maglicka reka,
Bresnicka reka, Studenica, Brevina, lzubra,
Gok¢anica, Samokovska reka, Petinja, Janjska
reka, Zlotska reka, Mirovstica, Kozica, Vratna,
Vuéja reka, Jerma gornji tok, Jerma donji tok,
Ljubatska reka, Lisinska reka, Brankovaé¢ka reka,

Dragovistica

1 -35161,63 0,60 —
2 -31928,40 1,72 1136,52
3 -30649,41 20,16 13,60
4 -29644,53 65,02 4,28
5 -28917,86 74,34 1,51
6 -28303,39 74,62 1,07
7 -27768,86 84,55 0,11
8 -27224,83 75,18 2,07
9 -26836,20 106,51 0,28
10 -26418,23 52,84 2,24
11 -26118,40 107,31 0,18
12 -25799,39 92,37 3,20
13 -25775,80 753,86 0,56
14 -25331,93 167,92 0,71
15 -25006,50 93,34 0,93
16 -24768,11 51,41 6,40
17 -24858,89 468,86 0,37
18 -24774,34 745,12 0,21
19 -24536,59 571,44 0,01
20 -24290,86 105,73 2,04
21 -24261,24 213,59 1,65
22 -23878,27 90,57 5,40
23 -23983,94 382,53 0,95
24 -23724,79 161,93 2,16
25 -23814,76 736,76 0,70
26 -23390,13 68,05 15,73
27 -24035,66 1795,83 0,82
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28 -23205,53 65,31 14,64
29 -23331,74 694,09 0,23
30 -23620,99 844,08 0,80
31 -23237,04 517,10 0,95
32 -23345,10 653,34 0,28
33 -23634,99 1060,03 0,61
34 -23279,81 375,28 2,50
35 -23863,71 628,90 0,73
36 -23990,19 1025,18 0,38
37 -24505,67 1364,96 0,94
38 -26309,81 4215,63 1,01
39 -23866,87 120,73 19,30
40 -23753,67 619,80 2,29
41 -25060,07 3333,43 0,81
42 -23661,26 241,65 11,02
43 -24924,26 1994,92 0,21
44 -25777,70 3467,02 0,04
45 -26784,39 2975,20 0,91
46 -25074,39 1523,78 2,52
47 -27202,30 3805,42 —

2 — korak: Stavska reka, Toplodolska reka, K — MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK

Dojkinacka reka, Visolica, Vodeni¢ka reka,

Vlasina, Polomska reka, Garvanica, Dursunska

reka, Bistricka reka, Jelasni¢ka reka, Masuri¢ka

reka, Vrla, Sokobanjska Moravica, Brzeéka reka,

Vapa, Boranjska reka, Rac¢a, Gracanica,

Ljubovida, Povlenska reka, Resava, KatuSnica,

Panjica, ToliSnica, Brvenica, Maglicka reka,

Bresnicka reka, Studenica, Brevina, lzubra,

Gokc¢anica, Samokovska reka, Petinja, Janjska

reka, Zlotska reka, Mirovstica, Kozica, Vratna
1 -27583,60 0,35 —
2 -26331,61 48,47 5,18
3 -25330,84 82,28 3,76
4 -24639,56 74,15 0,41
5 23917,66 152,35 1,17
6 -23373,61 157,56 0,06
7 -22820,07 75,26 1,94
8 -22412,88 129,56 0,30
9 -21966,47 46,15 3,06
10 -21661,30 45,74 11,23
11 -21869,81 916,01 1,10
12 -21069,66 69,25 9,30
13 -20913,53 92,14 1,42
14 -20626,20 62,90 1,22
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15 -20415,86 117,70 0,97
16 -20319,34 224,82 2,09
17 -20694,13 1230,21 0,38
18 -20595,44 1698,43 0,13
19 -20266,10 1462,23 0,14
20 -20143,77 1239,57 0,45
21 -19462,23 152,56 10,31
22 -20355,00 2791,37 0,44
23 -20007,06 1995,68 0,30
24 -19051,97 152,26 21,24
25 -21330,27 3773,26 0,94
26 -20075,30 2162,33 0,11
27 -19063,01 1050,69 1,24
28 -19352,07 1065,21 0,74
29 -18852,74 466,80 341
30 -19945,58 1577,82 —
2 — korak: Vugja reka, Jerma gornji tok, Jerma K~ Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
donji tok, Ljubatska reka, Lisinska reka,
Brankovacka reka, Dragovistica
1 -4452,96 0,54 —
2 -4180,06 0,31 216,08
3 -4123,24 1,17 59,51
4 -4125,94 2,78 62,26
5 -4190,90 33,79 11,54
6 -4244,31 102,14 111,26
7 -4408,98 88,28 38,48
8 -4612,14 178,82 —
3 — korak: Dojkinatka reka, Viso¢ica, Vodeni¢ka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
reka
1 -1824,91 0,36 —
2 -1702,57 0,72 181,17
3 -1711,58 11,84 0,64
4 -1728,23 14,90 2,98
5 -1789,31 30,32 0,49
6 -1835,56 28,45 —
3 —korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1073,10 0,24 —
2 -925,03 0,17 872,89
3 -925,73 12,76 0,09
4 -927,60 5,76 4,93
5 -957,88 9,20 —
3 — korak: Dursunska reka, Bistritka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -843,40 1,16 —
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2 -756,04 0,34 332,35
3 -781,97 5,35 1,21
4 -814,36 9,29 0,90
5 -855,10 28,99 —
3 — korak: Sokobanjska Moravica, Brzecka reka, K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Vapa
1 -1858,91 0,42 —
2 -1780,61 9,01 3,02
3 -1675,06 7,59 12,48
4 -1664,27 5,18 9,13
5 -1700,78 109,17 —
3 —korak: Ljubovida, Povlenska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -798,06 0,60 —
2 -717,56 2,25 31,25
3 -707,41 3,72 14,96
4 -752,96 11,39 1,84
5 -177,47 18,99 —
3 — korak: Studenica, Brevina K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1153,01 0,60 —
2 -1118,80 2,16 43,13
3 -1177,69 9,39 6,11
4 -1294,00 153,38 1,23
5 -1599,98 288,03 —
3 — korak: Gokéanica, Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1352,04 0,52 —
2 -1269,98 0,50 116,76
3 -1246,08 2,06 38,00
4 1300,51 16,74 0,11
5 -1356,83 29,60 —
3 — korak: Petinja, Janjska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1186,18 1,27 —
2 -1085,36 0,52 208,99
3 -1093,03 2,91 28,40
4 -1183,30 22,71 1,70
5 -1312,12 31,86 —
3 —korak: Zlotska reka, Mirovstica K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -653,28 0,76 —
2 -611,36 3,27 28,69
3 -663,30 4,86 7,94
4 -676,64 1,77 2,59
5 -710,11 16,21 —
3 — korak: Kozica, Vratna K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
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1 -908,51 0,61 =
2 825,30 0,64 166,82
3 848,90 5,17 1,90
4 882,33 9,69 2,61
5 -890,43 13,52 =
3 —korak: Vuéja reka, Jerma gornji tok, Jerma K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
donji tok
1 -1623,56 0,68 —
2 -1559,81 2,07 22,72
3 1542,98 3,10 30,32
4 -1620,10 25,43 1,65
5 -1629,73 10,77 1,06
6 -1650,79 18,60 —
4 — korak: Brzeéka reka K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -357,17 0,45 —
2 -304,88 0,60 90,26
3 -307,11 0,99 0,51
4 -309,85 1,66 0,29
5 -312,11 1,37 —
4 — korak: Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -658,41 0,89 —
2 -634,38 1,59 22,70
3 -646,46 4,90 0,05
4 -658,80 5,61 —
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Tabela 8. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetickih grupa (K) na osnhovu
mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i AK metode, na uzorku koji
obuhvata dominantno dunavsku grupu populacija i populacije sa dominantnim prisustvom
alela poreklom iz Atlantskog sliva. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoca K; Stdev,
standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); AK, ad hoc kvantifikacija,
predikcija realnog broja klastera (Evanno i sar., 2005). Najvisa vrednost AK je obojena.

1 — korak: Petinja, Katu$nica, Studenica, lzubra, K  MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Toli$nica, Magli¢ka reka, Bresni¢ka reka, Brvenica,
Brevina, Gok¢anica, Samokovska reka, Panjica,
Brzecka reka, Vapa, Boranjska reka, Gracanica,
Raca, Ljubovida, Povlenska reka, Resava, KoZica,
Vratna, Stavska reka, Toplodolska reka, Viso&ica,
Dojkinéka reka, Vodeni¢ka reka, Dursunska reka,
Bistri¢ka reka, Vlasina, Polomska reka, Garvanica,
Jelasni¢ka reka, Masuri¢ka reka, Vrla, Janjska
reka, Zlotska reka, Mirovstica, Veliki Rzav,
Sokobanjska Moravica, Gradac, Mlava, Krupaja,
Saovice, ribnjak Sokobanjska Moravica, ribnjak
Panjica, ribnjak Ceska Republika, ribnjak Danska,
ribnjak Jerma, Trebisnjica, Atersko jezero

1 -39238,23 0,50 —
2 -36556,44 7,38 201,50
3 -35361,50 173,04 0,70
4 -34288,14 104,52 3,21
5 -33550,04 56,82 11,45
6 -33462,61 1611,32 0,46
7 -32634,04 1048,92 0,17
8 -31984,99 296,10 0,28
9 -31419,39 89,88 1,44
10 -30983,31 75,49 8,59
11 -31195,46 1175,63 0,95
12 -30296,23 156,23 4,26
13 -30061,86 142,03 0,36
14 -29775,70 62,48 2,98
15 -29675,76 317,35 0,84
16 -29308,56 139,99 1,66
17 -29173,81 119,20 0,85
18 -29139,90 281,37 0,97
19 -28832,73 435,75 0,70
20 -28831,50 598,81 0,36
21 -29043,29 1020,56 1,00
22 -28237,84 89,23 12,51
23 -28548,84 601,43 0,78
24 -29330,93 1710,03 0,32
25 -29566,96 2699,41 0,01
26 -29763,00 1930,66 1,64
27 -33130,80 8212,88 0,99
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28 -28406,79 1284,70 5,68
29 -30975,03 6830,94 0,30
30 -31503,36 6068,71 0,17
31 -33087,67 5391,11 0,88
32 -29903,61 2099,34 2,37
33 -31698,09 6017,02 0,39
34 -35852,10 15636,82 0,49
35 -32303,69 4890,98 0,29
36 -30152,34 2504,54 2,47
37 -34194,14 3234,61 1,49
38 -33427,61 8140,32 0,14
39 -31530,44 5049,14 1,42
40 -36827,04 7616,88 0,63
41 -37316,63 16268,34 0,29
42 -33035,01 4310,17 1,56
43 -35489,70 8683,07 0,51
44 -33556,07 6984,99 0,72
45 -36685,69 6815,87 0,31
46 -37725,30 8980,72 0,52
47 -34112,24 3152,17 1,73
48 -35956,91 4567,08 0,80
49 -34162,34 4221,17 0,74
50 -35485,89 8888,30 0,55
51 -31948,97 344492 1,52
52 -33636,87 2462,31 —

2 — korak: Petinja, Katusnica, Studenica, Izubra, K  MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Tolisnica, Magli¢ka reka, Bresni¢ka reka, Brvenica,
Brevina, Goké¢anica, Samokovska reka, Panjica,
Brzecka reka, Vapa, Boranjska reka, Gracanica,
Raca, Ljubovida, Povlenska reka, Resava, KoZica,
Vratna, Stavska reka, Toplodolska reka, Visotica,
Dojkin¢ka reka, Vodeni¢ka reka, Dursunska reka,
Bistricka reka, Vlasina, Polomska reka, Garvanica,
Jelasni¢ka reka, Masuricka reka, Vrla, Janjska reka

1 -25094,57 0,45 —

2 -23959,54 86,62 3,07
3 -23090,06 97,78 1,47
4 -22364,01 40,58 3,21
5 -21768,07 52,95 2,99
6 -21330,24 56,16 0,24
7 -20879,17 91,01 0,82
8 -20502,66 49,74 3,39
9 -20294,59 130,29 1,87
10 -19842,33 58,69 5,27
11 -19699,23 90,16 1,12
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12 19455,43 101,39 0,34
13 -19177,51 42,66 1,26
14 -18953,26 64,52 1,25
15 -18809,47 112,99 3,89
16 -19105,74 1230,53 0,34
17 -18982,01 794,57 0,04
18 -18891,03 1670,81 0,05
19 -18719,54 1542,07 0,40
20 -19170,91 1840,15 0,82
21 -18116,00 475,49 3,18
22 -18571,89 2469,54 0,33
23 -18205,14 1020,74 1,23
24 -19096,74 3618,80 0,72
25 -17397,84 153,25 22,86
26 -19202,51 3554,26 0,96
27 -17596,80 740,36 2,36
28 -17740,71 1643,64 0,32
29 -17359,07 657,12 2,26
30 -18463,83 1896,30 1,04
31 -17587,20 643,86 1,41
32 -17615,76 487,64 2,07
33 -18652,39 1902,90 0,73
34 -18304,47 1879,17 0,26
35 -18449,77 921,89 0,03
36 -18623,39 1137,94 0,57
37 -18149,07 1780,90 —

2 — korak: Zlotska reka, Mirovitica, Veliki Rzav, K  Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Sokobanjska Moravica, Gradac, Mlava, Krupaja,

Saovice, ribnjak Sokobanjska Moravica, ribnjak

Panjica, ribnjak Ceska Republika, ribnjak Danska,

ribnjak Jerma, Trebisnjica, Atersko jezero

1 -11909,36 0,88 —
2 -10992,46 0,74 631,16
3 -10540,59 15,35 7,95
4 -10210,67 75,07 1,03
5 -9957,93 4,37 25,58
6 -9816,93 8,15 5,01
7 -9716,74 95,84 0,27
8 -9590,27 15,28 0,60
9 -9473,01 4,94 53,75
10 -9621,40 459,38 0,78
11 -9413,70 19,00 11,79
12 -9429,97 142,09 0,00
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13 -9445,57 231,99 0,17
14 -9499,49 102,53 2,00
15 -9758,96 88,26 0,74
16 -9953,46 124,90 —

3 — korak: Gokéanica, Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1352,04 0,52 —
2 -1269,98 0,50 116,76
3 -1246,08 2,06 38,00
4 1300,51 16,74 0,11
5 -1356,83 29,60 —

3 — korak: Brzeéka reka, Vapa K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1009,44 0,86 —
2 -920,16 0,77 111,54
3 -916,51 6,74 3,95
4 -886,23 3,49 14,98
5 -908,24 15,36 —

3 — korak: Ljubovida, Povlenska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -798,06 0,60 —
2 -717,56 2,25 31,25
3 -707,41 3,72 14,96
4 -752,96 11,39 1,84
5 -777,47 18,99 —

3 — korak: Kozica, Vratna K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -908,51 0,61 —
2 -825,30 0,64 166,82
3 -848,90 5,17 1,90
4 -882,33 9,69 2,61
5 -890,43 13,52 —
K

3 — korak: Visocica, Dojkina¢ka reka, Vodenic¢ka
reka

Mean LnP(K)

Stdev LnP(K) AK

1 -1824,91 0,36 —
2 -1702,57 0,72 181,17
3 -1711,58 11,84 0,64
4 -1728,23 14,90 2,98
5 -1789,31 30,32 0,49
6 -1835,56 28,45 —

3 —korak: Dursunska reka, Bistri¢ka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -843,40 1,16 —
2 -756,04 0,34 332,35
3 -781,97 5,35 1,21
4 -814,36 9,29 0,90
5 -855,10 28,99 —
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3 —korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -1073,10 0,24 —
2 -925,03 0,17 872,89
3 -925,73 12,76 0,09
4 -927,60 5,76 4,93
5 -957,88 9,20 —

3 — korak: Zlotska reka, Mirovstica K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -653,28 0,76 —
2 -611,36 3,27 28,69
3 -663,30 4,86 7,94
4 -676,64 1,77 2,59
5 -710,11 16,21 —

3 — korak: Veliki Rzav, Sokobanjska Moravica, K Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK

Gradac, Mlava, Krupaja, Saovice, ribnjak

§okobanjska Moravica, ribnjak Panjica, ribnjak

Ceska Republika, ribnjak Danska, ribnjak Jerma,

Trebisnjica, Atersko jezero
1 -10412,07 0,84 —
2 -9942,91 4,89 31,89
3 -9629,66 62,24 0,04
4 -9313,71 11,91 15,37
5 -9180,86 26,86 0,56
6 -9033,03 15,83 0,51
7 -8893,27 16,35 2,34
8 -8791,78 521 11,14
9 -8748,40 4,62 7,46
10 -8739,50 28,01 1,39
11 -8769,58 162,92 0,45
12 -8873,04 342,81 0,02
13 -8984,34 400,25 0,23
14 -9002,43 97,25 —

4 — step: Samokovska reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -658,41 0,89 —
2 -634,38 1,59 22,70
3 -646,46 4,90 0,05
4 -658,80 5,61 —

4 — step: Brzecka reka K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -357,17 0,45 —
2 -304,88 0,60 90,26
3 -307,11 0,99 0,51
4 -309,85 1,66 0,29
5 -312,11 1,37 —

4 — korak: Veliki Rzav, Sokobanjska Moravica, K  MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
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Gradac, Mlava, Krupaja

1 -5066,08 0,88 —
2 -4863,08 7,07 2,15
3 -4675,26 15,32 3,16
4 -4535,78 1,76 51,93
5 -4487,63 2,44 26,05
6 -4502,93 19,46 —
4 — korak: Saovice, ribnjak Sokobanjska Moravica, K~ Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
ribnjak Panjica, ribnjak CeSka Republika, ribnjak
Danska, ribnjak Jerma, TrebiSnjica, Atersko jezero
1 -4868,47 0,49 —
2 -4523,90 0,67 377,89
3 -4432,83 4,78 18,57
4 -4430,50 19,73 5,95
5 -4310,73 7,50 29,15
6 -4409,64 132,72 1,31
7 -4334,78 68,81 1,42
8 -4357,71 28,24 5,34
9 -4531,48 125,02 —
5 — korak: Veliki Rzav K MeanLnP(K)  Stdev LnP(K) AK
1 -905,18 0,76 —
2 -1013,06 154,96 1,10
3 -949,83 10,43 9,22
4 -982,81 15,54 —
5 — korak: Saovica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) AK
1 -628,43 0,47 —
2 -604,86 1,91 82,47
3 -738,70 82,96 2,74
4 -645,00 16,50 —
5 — korak: ribnjak Sokobanjska Moravica, ribnjak K~ Mean LnP(K)  Stdev LnP(K) AK
Panjica, ribnjak Ceska Republika, ribnjak Danska,
ribnjak Jerma, Trebi$njica, Atersko jezero
1 -3876,98 0,61 —
2 -3848,57 42,33 0,91
3 -3781,36 20,21 0,50
4 -3704,01 11,84 10,08
5 -3746,00 92,10 0,38
6 -3752,92 97,65 0,48
7 -3712,73 28,67 5,97
8 -3843,87 64,44 —
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Tabela 9. Koraci za procenu broj geneti¢kih klastera (K) na osnovu mikrosatelitskih
podataka, primenom STRUCTURE analize i AK metode, na uzorku koji obuhvata mati¢no
jato ribnjaka ,,Panjica i referentne populacija. Mean LnP(K) — srednja aposteriorna
verovatnoca K; Stdev LnP(K) — standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K);
AK —ad hoc kvantifikacija, predikcija realnog broja klastera. Najvisa vrednost AK je obojena.

1-korak: svi uzorci K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) AK
1 -7174,16 0,28 —
2 -6279,59 1,73 357,57
3 -6002,43 10,36 6,96
4 -5797,39 101,87 1,85
5 -5780,77 160,05 0,96
6 -5610,06 30,87 4,54
7 -5579,33 88,81 —
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Tabela 10. Spisak analiziranih jedinki mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica“. Za svaku jedinku
prikazan je mtDNK haplotip, LDH genotip i udeo dunavskih alela mikrosatelitske DNK.
Poslednja kolona oznacava kojoj grupi jedinka pripada (1 — alohtone, 2 — hibridi, 3 — alohtone
jedinke). Jedinke autohtone na svim genetickim markerima (DA mtDNK haplotip, 100/100
genotip i > 0,99 dunavskih alela mikrosatelitske DNK) su boldirane. Sivom bojom oznaéene
su jedinke koje nakon analize srodnickih odnosa (Tabela 11 u Prilogu) treba zadrzati u

mati¢nom jatu.

Sifra mtDNK LDH genotip Udeo dunavskih alela Grupa
uzorka haplotip mikrosatelitske DNK

HP-01 Da28 100/100 0,997 1
HP-02 Da28 90/100 0,997 2
HP-03 ATcs3 90/100 0,026 2
HP-04 ATcs3 100/100 0,053 2
HP-05 Da28 90/100 0,996 2
HP-06 Dalc 100/100 0,997 1
HP-07 Dalc 100/100 0,996 1
HP-08 Da28 90/100 0,996 2
HP-09 Dalc 100/100 0,968 2
HP-11 ATcs3 90/100 0,219 2
HP-12 ATcs3 90/90 0,407 2
HP-13 Da28 100/100 0,996 1
HP-14 ATcs3 90/100 0,011 2
HP-15 Da28 90/90 0,996 2
HP-16 Dalc 100/100 0,995 1
HP-18 Dala 100/100 0,996 1
HP-19 Dalc 100/100 0,997 1
HP-20 Da28 90/100 0,996 2
HP-21 Da28 100/100 0,997 1
HP-22 Da28 90/100 0,996 2
HP-23 Dala 90/100 0,995 2
HP-24 Da28 90/90 0,996 2
HP-25 Da28 100/100 0,997 1
HP-26 Da28 90/100 0,997 2
HP-27 ATcs3 100/100 0,02 2
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Tabela 10. Nastavak.

Sifra mtDNK LDH genotip Udeo dunavskih alela Grupa
uzorka  haplotip mikrosatelitske DNK

HP-28  Da28 90/100 0,097 2
HP-29  ATcs3 90/100 0,03 2
HP-30  Da28 100/100 0,097 1
HP-31  Dala 90/100 0,882 2
HP-32  Da28 100/100 0,096 1
HP-33  Da28 90/100 0,097 2
HP-34  Da28 90/100 0,097 2
HP-35  Da28 100/100 0,094 1
HP-37  Da28 90/100 0,097 2
HP-38  Da28 100/100 0,095 1
HP-39  ATcs3 100/100 0,038 2
HP-40  Da28 90/90 0,097 2
HP-41  Dala 100/100 0,993 1
HP-42  Dalc 100/100 0,097 1
HP-44  Da28 90/100 0,097 2
HP-45  Dala 90/100 0,097 2
HP-46  Da28 100/100 0,95 1
HP-47  ATcs3 90/100 0,038 2
HP-48  Da28 100/100 0,992 1
HP-49  Dala 100/100 0,995 1
HP-50  ATcs3 90/100 0,018 2
HP-51  Dala 90/100 0,097 2
HP-52  ATcs3 100/100 0,011 2
HP-53  Da28 100/100 0,096 1
HP-54  Dalc 90/100 0,097 2
HP-55  Dalc 100/100 0,094 1
HP-56  Dala 100/100 0,097 1
HP-57  Dalc 100/100 0,996 1
HP-58  Dalc 100/100 0,996 1
HP-59  Dalc 100/100 0,095 1
HP-60  Da28 100/100 0,097 1
HP-61  Da28 100/100 0,097 1
HP-62  Dalc 100/100 0,095 1
HP-63  ATcs3 90/100 0,022 2
HP-65  Da28 100/100 0,098 1
HP-66  Dalc 100/100 0,995 1
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Tabela 10. Nastavak.

Sifira mtDNK LDH genotip Udeo dunavskih alela Grupa

uzorka haplotip mikrosatelitske DNK

HP-67 Dalc 100/100 0,096 1
HP-68 Dalc 100/100 0,096 1
HP-69 Da28 100/100 0,096 1
HP-70 Da28 100/100 0,096 1
HP-71 Da28 100/100 0,097 1
HP-72 ATcs3 100/100 0,058 2
HP-73 Da28 100/100 0,097 1
HP-74 Da28 90/100 0,097 2
HP-75 Dala 100/100 0,092 1
HP-76 Dalc 100/100 0,096 1
HP-77 Da28 90/100 0,097 2
HP-78 Da28 100/100 0,995 1
HP-79 ATcs3 90/100 0,024 2
HP-80 Da28 90/100 0,996 2
HP-81 ATcs3 100/100 0,062 2
HP-82 Da28 90/100 0,995 2
HP-83 ATcs3 100/100 0,028 2
HP-84 Dala 100/100 0,096 1
HP-85 Dalc 100/100 0,990 1
HP-87 Da28 100/100 0,097 1
HP-88 ATcs3 100/100 0,414 2
HP-89 Da28 100/100 0,097 1
HP-90 Da28 100/100 0,096 1
HP-91 ATcs3 100/100 0,029 2
HP-92 Dala 90/100 0,097 2
HP-93 Da28 100/100 0,95 1
HP-94 Da28 100/100 0,993 1
HP-95 Dalc 100/100 0,004 1
HP-96 Dalc 100/100 0,091 1
HP-97 Da28 100/100 0,097 1
HP-98 Dala 100/100 0,095 1
HP-99 Da28 100/100 0,096 1
HP-100 Dalc 100/100 0,094 1
HP-101 Da28 90/100 0,096 2
HP-102  ATcs3 90/100 0,005 2
HP-103  ATcs3 90/90 0,005 3
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Tabela 10. Nastavak.

Sifra mtDNK LDH genotip Udeo dunavskih alela Grupa

uzorka haplotip mikrosatelitske DNK

HP-104 Dala 100/100 0,995 1
HP-105 Dalc 90/100 0,996 2
HP-106 Dalc 100/100 0,997 1
HP-107  ATcs3 90/90 0,018 2
HP-108  ATcs3 90/90 0,003 3
HP-109 Da28 100/100 0,997 1
HP-110  ATcs3 90/90 0,004 3
HP-112 Da2a 90/90 0,005 2
HP-113 Dalc 90/100 0,095 2
HP-114  ATcsl 90/90 0,003 3
HP-115 Dalc 90/100 0,994 2
HP-116 Da28 100/100 0,997 1
HP-117  ATcsé 90/100 0,184 2
HP-118 Da2a 90/100 0,020 2
HP-119  ATcs3 90/90 0,004 3
HP-120  ATcs3 90/100 0,038 2
HP-121 Da28 90/100 0,997 2
HP-122 Dala 100/100 0,095 1
HP-123  ATcs3 90/100 0,257 2
HP-124 Da28 100/100 0,996 1
HP-125  ATcs3 100/100 0,376 2
HP-126  ATcs3 90/100 0,323 2
HP-127 Da28 100/100 0,997 1
HP-128 Da28 100/100 0,997 1
HP-129 Dala 100/100 0,996 1
HP-130 Dala 90/100 0,094 2
HP-131 Dala 90/100 0,996 2
HP-132  ATcs3 90/100 0,055 2
HP-133 Dala 90/100 0,996 2
HP-134 Dalc 100/100 0,996 1
HP-135 Dala 100/100 0,996 1
HP-137 Da28 100/100 0,997 1
HP-138 Da28 90/100 0,997 2
HP-139 Da28 100/100 0,996 1
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Tabela 10. Nastavak.

Sifra mtDNK LDH genotip Udeo dunavskih alela Grupa

uzorka haplotip mikrosatelitske DNK

HP-140 Dalc 100/100 0,997 1
HP-142  ATcs3 90/100 0,512 2
HP-143 Dala 100/100 0,997 1
HP-144 Da28 100/100 0,096 1
HP-145 Dala 90/100 0,997 2
HP-146 Da28 100/100 0,996 1
HP-147  ATcs3 90/90 0,205 2
HP-148 Da28 90/100 0,997 2
HP-149 Da28 100/100 0,997 1
HP-150 Dalc 100/100 0,997 1
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Tabela 11. Punorodne familije autohtonih jedinki iz Grupe 1 mati¢nog jata ribnjaka
»Panjica®“. Svaki red predstavlja jednu familiju. Tabelom su predstavljene vrednosti ,,Full
Sibhip*“ indeksa, ,,Prob (Inc.)* i ,,Prob (Exc.)* verovatnoa za svaku familiju, kao i Sifre
(Tabela 10 u Prilogu) prvog (Jedinka 1) i drugog potomka (Jedinka 2) svake familije. Redovi
koji sadrze vrednosti ,,Prob (Inc.)* verovatnocée vise od 0,500 i ,,Prob (Exc.)* verovatnoce
nize od 0,500 su oznaceni sivom bojom, § oznacava Clana familije za koga je predloZeno
isklju¢ivanje iz mati¢nog jata ribnjaka ,,Panjica®.

Full Sibship Index  Prob (Inc.) Prob (Exc.) Jedinkal Jedinka?2

1 1,0000 0,5735 HPO1

2 1,0000 0,1746 HP06

3 1,0000 0,2375 HPO7

4 0,7240 0,3971 HP13 HP53 8§
5 1,0000 0,3807 HP16

6 0,4402 0,2155 HP18 HP25

7 1,0000 0,1765 HP19

8 0,9151 0,7949 HP21 HP109
9 0,789%4 0,2626 HP30 HP97 §
10 1,0000 0,2899 HP32

11 0,6938 0,4685 HP35 § HP70

12 0,5011 0,2422 HP38 HP46 8§
13 1,0000 0,2562 HP41

14 1,0000 0,1132 HP42

15 0,5758 0,4471 HP48 § HP93

16 1,0000 0,2345 HP49

17 1,0000 0,7134 HP55

18 0,8153 0,6222 HP56 HP71

19 0,6310 0,0305 HP57 HP59 §
20 1,0000 0,1662 HP58

21 1,0000 0,1918 HP60

22 1,0000 0,1010 HP61

23 1,0000 0,2381 HP62

24 1,0000 0,0935 HP65

25 1,0000 0,3551 HP66

26 1,0000 0,1558 HP67

27 1,0000 0,1441 HP68

28 1,0000 0,6637 HP69

29 1,0000 0,1408 HP73

30 1,0000 0,1555 HP75
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Tabela 11. Nastavak.

Full Sibship Index  Prob (Inc.) Prob (Exc.) Jedinka 1 Jedinka 2

31 1,0000 0,3552 HP76
32 1,0000 0,1781 HP78
33 1,0000 0,2415 HP84
34 1,0000 0,3807 HP85
35 1,0000 0,2958 HP87
36 1,0000 0,4412 HP89
37 1,0000 0,1434 HP90
38 1,0000 0,1697 HP94
39 0,2832 0,1201 HP95 HP100
40 1,0000 0,4311 HP96
41 1,0000 0,2835 HP98
42 1,0000 0,2203 HP99
43 1,0000 0,1423 HP104
44 1,0000 0,0458 HP106
45 1,0000 0,1506 HP116
46 1,0000 0,1611 HP122
47 1,0000 0,4528 HP124
48 1,0000 0,1234 HP127
49 1,0000 0,3401 HP128
50 1,0000 0,1445 HP129
51 1,0000 0,5579 HP134
52 1,0000 0,3412 HP135
53 1,0000 0,1975 HP137
54 1,0000 0,1767 HP139
55 0,5577 0,2342 HP140 § HP143
56 1,0000 0,1919 HP144
57 1,0000 0,4038 HP146
58 1,0000 0,1599 HP149
59 1,0000 0,1727 HP150
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Slika 1. Poravnanje sekvenci Tigris i DA linije (haplogrupe: DA-BS, DA-ES i DA-INT).
Domeni i karakterstike mitohondrijske DNK su oznaeni crvenom bojom. Varijabilne
nukleotidne pozicije koje definistu DA haplogrupe su uokvirene plavim pravougaonikom.
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Assessment of the ecological
sustainability of river basins
based on the modified the
ESHIPPOfish model on the
example of the Velika Morava
basin (Serbia, Central Balkans)

Vladica Simi¢™, Doru Banaduc?, Angela Curtean-Banaduc?,
Ana Petrovi¢*, Tijana Veli¢kovi¢?, Milica Stojkovi¢-Piperac® and
Snezana Simic!

‘Department of Biology and Ecology, Faculty of Science, University of Kragujevac, Kragujevac, Serbia,

2Applied Ecology Research Center, Lucian Blaga University of Sibiu, Sibiu, Romania, *Department of
Biology and Ecology, Faculty of Sciences and Mathematics, University of Nis, Nis, Serbia

This study examines the ecological sustainability of the Velika Morava River
Basin (Serbia, Central Balkans) under modern conditions of multiple
freshwater stressors, including climate change. The impact of stressors
on the ecological services of the river basin is considered, including:
drinking water, irrigation, recreation, tourism, ecotourism, and fishing. In
order to assess the ecological sustainability of the river basin, a modification
of the ESHIPPO model was performed. The essence of the modification is a
change to the ES component, which, in the basic model, assesses the
degree of ecological specialization of a taxon; and in the modified
assessment of the ecological stability of the ecosystem (ESE). The
structure of ichthyocenosis is used as the basic biological indicator for
the assessment of ESE. The assessment of river basin sustainability was
obtained as the difference between ESE and the impact of multiple factors,
including: habitat change, invasive species, pollution, human population
growth (social factors), and the over-exploitation of resources (HIPPO). The
statistical analysis (SOM—Self Organizing Map) highlights the most reliable
indicators of both biotic (ichthyocenosis structure elements) and the
indicators that best detect the influence of HIPPO factors. The structure
of the model is based on general and easily measurable indicators, which
enables its application in any river basin in the world. The results of the
model indicate that 80% of the studied basin is ecologically unsustainable
and that its potential environmental services are greatly reduced.

KEYWORDS

ecological sustainability, river basin, ichthyocenosis, ESHIPPOfish model, multiple
freshwater stressors
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Abstract

To elucidate the historical biogeography of a species, the patterns of population divergence must be
understood, and the evolutionary history of the species must be accurately known. For brown trout
(Salmo trutta complex), estimating divergence times remains a challenge due to the lack of well-defined
time calibration points and insufficient phylogeographic coverage in previous studies. The present work
aims to improve molecular dating of mitochondrial control region sequences by using a multicalibration
framework based on the latest paleogeological evidence for dating the origin of Lake Ohrid and two
available Salmo fossils, including the overlooked Salmo immigratus. Our results clearly show that,
contrary to common belief, the major divisions within the brown trout occurred in the Late Pliocene,
not the Pleistocene. The Pliocene origin suggests that the brown trout lineages did not form because of
geo(hydro)morphological changes during glaciation cycles but may be the result of orogeny and drainage
evolution. In addition, increased sampling, particularly in Serbia, led to the identification of a new
haplogroup (DA-INT) occupying an intermediate position with respect to DA-Es and DA-Bs haplogroups.
While the control region can delineate brown trout lineages, its phylogenetic resolution is limited, so
even extensive sampling could not further resolve the lineage level polytomies.

Keywords

Danubian brown trout lineage — phylogeography — Pleistocene — Pliocene — Salmo spp. — time-calibrated
phylogeny

Introduction

It is widely accepted among researchers that
the first splits in trout of the Salmo genus
began in the Late Pliocene, but most divi-
sions of the brown trout (BT) complex (all
trout except for Salmo ohridanus and Salmo
obtusirostris) observed today are thought to
have occurred in the Pleistocene because of
climatic, environmental and geomorpholog-

of the major European river systems and led to
the isolation of trout populations, which con-
sequently evolved into distinct genetic line-
ages (Osinov & Bernatchez, 1996; Bernatchez,
2001; Créte-Lafreniere et al., 2012; Alexandrou
et al, 2013; Pustovrh et al, 2014; Lecaudey
et al., 2018; Ninua et al., 2018; Hashemzadeh
Segherloo et al.,, 2021). As a result, the distri-
bution of the five evolutionary mitochon-
drial lineages more or less coincides with

ical changes that occurred during glaciation

events. These events shaped hydrogéography -

these pringipal river systems: Atlantic (AT), q,
"Danubian{Da); Mediterranean (V) Adatic
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