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1. UVOD

Jadranski slijev predstavlja zariSte bioraznolikosti endemskih slatkovodnih vrsta
riba, Sto je posljedica kompleksne geoloske povijesti 1 procesa specijacije koji su se
odvijali na ovom podrucju, a koji su definirali danasnju rasprostranjenost endemskih
vrsta. Od oko 217 endemskih vrsta perimediteranskog podrucja, jedna tre¢ina se nalazi
upravo na podrucju jadranskog slijeva (Bianco 1995b, Bianco i Ketmaier 2015). Veéina
vrsta unutar roda Scardinius, izuzev nominalne vrste S. erythrophthalmus (Linnaeus,
1758), ima usku geografsku rasprostranjenost (Kottelat i Freyhof 2007) te predstavlja

regionalne endeme ili stenoendeme.

Rod Scardinius (Cypriniformes, Actinopterygii) pripada redu Cypriniformes
(saranke), porodici Leuciscidae te potporodici Leuciscinae, a unutar roda je opisano 10
vrsta: S. acarnanicus Economidis, 1991, S. dergle Heckel & Kner, 1858, S. elmaliensis
Bogutskaya, 1997, S. erythrophthalmus (Linnaeus, 1758), S. graecus Stephanidis, 1937,
S. hesperidicus Bonaparte, 1845, S. knezevici Bianco & Kottelat, 2005, S. plotizza
Heckel & Kner, 1858, S. racovitzai Muller, 1958 i S. scardafa (Bonaparte, 1837). Radi
se o toplovodnim vrstama koje nastanjuju nizinska jezera, rijeke i potoke u kojima
temperatura ljeti moZe biti 1 viSa od 25 °C (Bianco 1995a). Pocevsi od samog reda
Cypriniformes, taksonomski poloZaj 1 medusobni filogeneticki odnosi pojedinih linija
su veoma kompleksni i do danas samo djelomi¢no razrijeSeni (Saitoh i sur. 2006), a isto
vrijedi i za porodicu Cyprinidae (Chen i sur. 1984, Howes 1991, Briolay i sur. 1998, Liu
I sur. 2002, He i sur. 2008, Chen i Mayden 2009, Mayden i Chen 2010, Wang i sur.
2012) kojoj je potporodica Leuciscinae do nedavno pripadala, dok njen status nije
podignut na razinu porodice (Cavender i Coburn 1992, Bufalino i Mayden 2010,
Mayden i Chen 2010, Schonhuth i sur. 2018).

Uslijed velike morfoloske sli¢nosti vrsta roda Scardinius, kroz povijest je Cest
slu¢aj bila pogresna determinacija vrsta 1 pogreSno utvrdivanje njihove
rasprostranjenosti, Sto je djelomi¢no razrijeSeno morfoloskim 1 filogenetickim
istrazivanjima (Karaman 1928, Vukovi¢ 1 IvaniSevi¢ 1962, Ketmaier 1 sur. 2003,
Ketmaier i sur. 2004, Bianco i Kottelat 2005, Perea i sur. 2010). No, taksonomski

polozaj i filogeneticki odnosi pojedinih populacija, kao i njihova intraspecijska



raznolikost i dalje su nepoznanica. Ova Cinjenica je iznimno vazna, posebice u
kontekstu danasnjih negativnih ljudskih pritisaka na slatkovodne ekosustave uslijed
degradacije i gubitka staniSta, unosa stranih i invazivnih stranih vrsta te globalnih
klimatskih promjena. Ovi pritisci diljem Europe i svijeta dovode do ubrzanog
izumiranja slatkovodnih vrsta riba (Crivelli i Maitland 1995b, Helfman i sur. 2009), a
endemske vrste su, zbog uskih podrucja rasprostranjenosti i obi¢no male sposobnosti
prilagodbe na promjene vanjskih c¢imbenika, najugrozenija skupina. lako je na
europskoj 1 globalnoj razini prepoznata vaznost o¢uvanja slatkovodnih stanista (CBD
OEWG 2020, Europska komisija 2020) koja ljudima pruzaju mnogobrojne usluge
ekosustava, kao Sto su izvor pitke vode i hrane, odrzavanje razine podzemnih voda,
regulacija klimatskih uvjeta, prijenos organske tvari te mnogi drugi (Feeley i sur. 2017),
postoji realna moguénost da ¢e mnogobrojne endemske vrste riba nestati prije nego
znanstvenici otkriju evolucijsku vaznost i povijest pojedinih populacija sadrzanih u

genskom zapisu ovih skupina.
1.1. Cilj istrazivanja

Svrha ovog doktorskog rada je doprinijeti znanju o morfoloskoj i filogenetickoj
raznolikosti, statusu te medusobnim odnosima populacija S. dergle i S. plotizza na
podrucju jadranskog slijeva, kao 1 odnosima ovih populacija s ostalim vrstama unutar

roda.

Cilj istrazivanja je odrediti morfolosku raznolikost i razjasniti taksonomski
polozaj i filogeneticke odnose istrazivanih populacija S. dergle i S. plotizza iz Bosne i
Hercegovine 1 Hrvatske, odnosno s ¢itavog podru¢ja njihove prirodne
rasprostranjenosti, kao i razjasniti odnose ovih vrsta s ostalim vrstama roda Scardinius:
S. acarnanicus, S. erythrophthalmus, S. graecus, S. hesperidicus S. knezevici i S.
scardafa. U svrhu postizanja cilja istrazivanja provedene su opsezne morfoloske
(morfometrijske, meristicke i1 fenoloske analize) te filogenetiCke analize jezgrinih (beta
aktin 1 koStani morfogenetski protein) i mitohondrijskih (citokrom b) genskih biljega,
kao i utvrdivanje genske raznolikosti i udaljenosti istrazivanih populacija. Takoder,
napravljena je i usporedna analiza svih dobivenih rezultata u svrhu dobivanja potpunije

slike filogeneti¢kih odnosa istrazivanih populacija.



U ovom doktorskom radu su po prvi puta napravljene opsezne morfoloske i
filogeneticke analize populacija S. dergle i S. plotizza s citavog podrucja njihove

rasprostranjenosti na teritoriju Bosne i Hercegovine i Hrvatske.
Polazne hipoteze ovog istrazivanja su:

1. Morfoloske znacajke uz filogeneticke analize daju potpuniju sliku intraspecijske

raznolikosti slatkovodnih vrsta riba.

2. Filogeneticki odnosi istrazivanih vrsta roda Scardinius odgovaraju obrascu njihove

geografske rasprostranjenosti.

3. Populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu nepotpuno razrijeSenog taksonomskog

statusa pripada vrsti S. dergle.

4. Geografska izolacija pojedinih populacija slatkovodnih vrsta riba doprinosi njihovoj

postupnoj divergenciji.



2. LITERATURNI PREGLED

2.1. Povijesni pregled taksonomije i sistematike vrsta unutar
roda Scardinius

Vrste roda Scardinius pripadaju potporodici Leuciscinae, porodici Leuciscidae,
redu Cypriniformes (Saranke), nadredu pravih koStunjaca (Teleostei), razredu
zrakoperki (Actinopterygii), potkoljenu kraljesnjaka (Vertebrata) i koljenu svitkovaca
(Chordata). Ribe reda Cypriniformes gotovo su potpuno ograni¢ene na slatkovodna
staniSta, brojnosti veée od 4600 vrsta smjeStenih u 23 porodice. Porodica Cyprinidae,
kojoj je do nedavno pripadala potporodica Leuciscinae, najveta je porodica
slatkovodnih vrsta riba unutar ovog reda s opisanih oko 157 rodova i 1700 vrsta (Fricke
I sur. 2020), a njena taksonomija veoma je kompleksna i temelj mnogobrojnih
znanstvenih istrazivanja i rasprava (Chen i sur. 1984, Howes 1991, Briolay i sur. 1998,
Liu i sur. 2002, He i sur. 2008, Chen i Mayden 2009, Mayden i Chen 2010, Wang i sur.
2012). Novijim filogeneti¢kim istrazivanjima status potporodice Leuciscinae uzdignut
je na status porodice (Cavender i Coburn 1992, Bufalino i Mayden 2010, Mayden i
Chen 2010, Schonhuth i sur. 2018).

Unutar roda Scardinius opisano je 10 vrsta: S. acarnanicus Economidis, 1991, S.
dergle Heckel i Kner, 1858, S. elmaliensis Bogutskaya, 1997, S. erythrophthalmus
(Linnaeus, 1758), S. graecus Stephanidis, 1937, S. hesperidicus Bonaparte, 1845, S.
knezevici Bianco i Kottelat, 2005, S. plotizza Heckel i Kner, 1858, S. racovitzai Miiller,
1958 i S. scardafa (Bonaparte, 1837) (Bogutskaya 1997, Kottelat i Freyhof 2007,
Roskov i sur. 2019). Nominalna vrsta, crvenperka (S. erythrophthalmus), Siroko je

rasprostranjena, dok ostale vrste unutar roda imaju usku geografsku rasprostranjenost.

Zbog velike morfoloSke sli¢nosti ovih vrsta, kao i nedostatka detaljnih
filogenetickih istraZivanja, taksonomski poloZaj i to¢na rasprostranjenost vrsta unutar
ovog roda dugo je bila predmet znanstvenih rasprava i jo§ uvijek nije u potpunosti
razrijeSena (Karaman 1928, Vukovi¢ i IvaniSevi¢ 1962, Ketmaier i sur. 2003, Ketmaier 1
sur. 2004, Bianco i Kottelat 2005, Perea i sur. 2010). lako Kottelat i Freyhof (2007)

navode da je geografsko podrijetlo dobra polazna tocka za determinaciju vrsta, kroz



povijest je Cest slucaj bila neto¢na determinacija vrsta unutar ovog roda, upravo zbog
velike morfoloske slicnosti, koja je kasnije djelomi¢no razjasnjena filogenetickim
istrazivanjima. Takoder, validnost samog roda Scardinius je bila upitna. Temeljem
morfoloskih i meristickih znacajki, Wheeler (1976) je zabiljezio hibride izmedu vrsta S.
erythrophthalmus i Rutilus rutilus ((Linnaeus 1758). Nadalje, temeljem istrazivanja koja
je proveo, Howes (1981) je smatrao da se rod Scardinius ne razlikuje od roda Rutilus,
odnosno da pripada rodu Rutilus. Svoje misljenje je, kao i Wheeler (1976), temeljio na
prisutnosti hibrida izmedu ova dva roda te je istaknuo da smatra kako u takvim
slucajevima nije opravdano svrstavanje u dva roda. S druge strane, Kottelat (1997)

navodi da smatra rod Scardinius zasebnim rodom.

Povijesni pregled taksonomskog statusa pojedinih vrsta unutar roda Scardinius
prikazuje kompleksnost i1 problematiku prisutnu kod utvrdivanja taksonomskog
polozaja, odnosa izmedu pojedinih vrsta i populacija unutar ovog roda te njihove

rasprostranjenosti.

Vrstu S. acarnanicus Economidis, 1991, Stephanidis (1939) na uzorcima iz
jezera Trichonis i Lyssimachia, iz porjecja rijeke Acheleoos (Gr¢ka), navodi kao S.
scardafa plotizza forma acarnanicus. Economidis (1991) navodi vrstu kao S.
acarnanicus, a Kottelat (1997) smatra ovu vrstu validnom te se ona navodi kao S.

acarnanicus i u Kottelat i Freyhof (2007).

Drlju S. dergle (slika 2.1.) prvi puta su opisali Heckel i Kner (1858) na uzorcima
iz rijeke Krke i Zrmanje u Republici Hrvatskoj i uzorcima iz Livna u Bosni i

Hercegovini.



Slika 2.1. Drlja (Scardinius dergle) (preuzeto iz Heckel i Kner 1858)

Heckel (1851) navodi drlju kao S. e. hesperidicus. Ova se forma po Karamanu
(1928) odvaja od dunavske forme ve¢im ustima i tamnom bojom peraja. Autor navodi
da, u usporedbi sa S. ssp. scardafa, primjerci ove forme iz rijeke Krke imaju relativno
manja usta i viSe tijelo, a u analnoj peraji uvijek 10 - 11 razgranatih Sipcica. Forma je
rasprostranjena po Karamanu (1928) u rijeci Krki kod Knina i u Vranskom jezeru na
otoku Cresu. Ostali sinonimi za ovu vrstu prema Mrakov¢i¢ i sur. (2006) su S.
hesperidicus Bonaparte, 1845, Rutilus heegeri Agassiz, 1835, Leuciscus scardafa
Bonaparte, 1837, Leuciscus marrochius Costa, 1838, S. scardafa Bonaparte, 1837, S.
platizza Heckel, 1845 i S. erythrophthalmus Linnaeus, 1758. Bianco i Kottelat (2005)
navode vrstu, temeljem uzoraka iz Krke, kao S. cf. erythrophthalmus. Nadalje,
taksonomski poloZaj populacije drlje iz Vranskog jezera na otoku Cresu 1 dalje je
upitan. Topi¢ Popovi¢ 1 sur. (2001) proveli su istrazivanje zdravstvenog statusa
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu te navode da se radi o podvrsti S. e.
hesperidicus. Sprem i sur. (2010) proveli su istraZzivanje morfometrijskih znacajki
jedinke iz Vranskog jezera na otoku Cresu te navode da se radi o wvrsti S.
erythrophthalmus, no u ovom slucaju se vjerojatno radi o pogresnoj determinaciji.
Temeljem provedenih filogenetickih istrazivanja Vali¢ i1 sur. (2013) smatraju da
populacija drlje iz Vranskog jezera na otoku Cresu pripada vrsti S. hesperidicus, a Perea

i sur. (2010) uzorke iz rijeke Krke takoder navode kao S. hesperidicus.

Vrstu S. elmaliensis opisala je Bogutskaya (1997) temeljem uzoraka iz kanala u

Karagdlu, Turska. Karatas i sur. (2016) proveli su filogeneti¢ka istrazivanja na dodatnih



pet lokaliteta rasprostranjenosti ove vrste u Turskoj te potvrdili njenu prisutnost u

jezerima Golhisar, Caybogazi, Osmankalfalar, Yaprakli i Cavdir.

Vrsta S. erythrophthalmus (slika 2.2.) kao nominalna vrsta ovog roda ima
izrazito kompleksnu taksonomsku povijest. Vrstu je prvi puta opisao Linnaeus 1758.
godine kao Cyprinus Erythrophthalmus, temeljem opisa iz Linnaeus (1746) i Artedi
(1738). Tijekom povijesti, vrsta je opisivana kao Cyprinus erythrops (Pallas 1814),
Cyprinus Compressus (Hollberg 1822), Cyprinus Scardula (Nardo 1827), Cyprinus
caeruleus (Yarrell 1833), Cyprinus fuscus (Vallot 1837), S. hesperidicus (nomen
nudum) (Heckel 1843, Bonaparte 1844 i 1845), S. platizza (nomen nudum) (Bonaparte
1846), S. macrophthalmus (Heckel 1853), Leuciscus Apollonitis (Richardson 1856), S.
macrophthalmus (Heckel i Kner 1858), S. dergle (Heckel i Kner 1858), S. plotizza
(Heckel i Kner 1858), S. crocophthalmus (Walecki 1863), S. erythrophthalmus morpha
rutiloides (Vladykov 1931) i S. erythrophthalmus var. achrus (Stephanidis 1950).

Slika 2.2. Crvenperka (Scardinius erythrophthalmus) (preuzeto iz Vukovi¢ i Ivanovi¢
1971).

Seeley (1886) unutar vrste Leuciscus erythrophthalmus razlikuje Leuciscus
erythrophthalmus var. dergle, Leuciscus erythrophthalmus var. plotizza, Leuciscus
erythrophthalmus var. scardafa, Leuciscus erythrophthalmus var. hesperidicus i
Leuciscus erythrophthalmus var. macrophthalmus. Karaman (1924) opisuje formu S. e.

dojranensis, za koju navodi da se od S. erythrophthalmus razlikuje po znatno veéem
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obimu usta, S§to je inaCe, karakteristicno za zapadno-balkanske oblike. Vukovié¢ i
lvanovi¢ (1971) navode da u tadasnjoj Jugoslaviji dolaze sljedece podvrste ove vrste:
crvenperka S. e. erythrophthalmus (Linnaeus, 1758), peskelj S. e. scardafa (Bonaparte,
1832), S. e. hesperidicus Heckel, 1851 i S. e. dojranensis Karaman, 1924. Za podvrstu
S. e. scardafa Vladykov i Petit (1930) izdvajaju, u okviru podvrste S. e. scardafa,
posebnu formu za Ohridsko jezero S. e. scardafa natio ohridanus. Vukovi¢ i IvaniSevic¢
(1962) usporedujuci meristiCke znacajke S. e. scardafa iz donje Neretve i Skadarskog
jezera dolaze do zakljucka da se radi o populacijama koje se morfoloski razlikuju.
Autori su smatrali da populaciju iz Ohridskog jezera ne treba izdvajati, jer za to nema
taksonomskog opravdanja. Grupée i1 Dimovski (1984) istrazivali su razlike u
meristickim i morfoloskim znacajkama S. e. scardafa iz jezera Ohrid i Skadar te S. e.
dojranensis iz jezera Dojran te zakljuéili da se radi o dvije razli¢ite podvrste S.
erythrophthalmus. Temeljem njihovog istrazivanja S. e. dojranensis se razlikovala od S.
e. scardafa po vecem broju mekih Sipfica u podrepnoj peraji, veCem broju ljusaka u
boc¢noj pruzi te iznad i ispod boc¢ne pruge, po crvenkasto obojenim perajama, po duzoj
trbusnoj i podrepnoj peraji, po manjoj preanalnoj (aA) i preventralnoj (aV) udaljenosti u
odnosu na duzinu tijela i ve¢em promjeru oka (Oh) u odnosu na duljinu glave. S. e.

dojranensis je prema Fricke i sur. (2020) takoder sinonim za S. erythrophthalmus.

Stephanidis (1937) navodi S. graecus kao zasebnu wvrstu. Economidis i
Banarescu (1991) navode da S. graecus nije blisko srodna sa srednjoeuropskom vrstom
S. erythrophthalmus, dok su Iliadou i sur. (1996) temeljem morfoloskih analiza potvrdili
da se S. graecus znacajno razlikuje od ostalih vrsta ovog roda koje dolaze u Grékoj (S.

erythrophthalmus i S. acarnanicus).

Vrstu S. hesperidicus prvi puta je opisao Bonaparte (1845). Bianco i Kottelat
(2005) navode vrstu, odnosno populacije iz Padano-Venecijanske regije, kao S. cf.
erythrophthalmus. Kottelat i Freyhof (2009) navode da je sinonim za ovu vrstu
Scardinius rhodophthalmus Heckel prema Costa (1845). Ostali sinonimi za vrstu su
Leuciscus heegeri Agassiz, 1835 (nomen nudum), Leuciscus heegeri Bonaparte, 1837
(nomen nudum) i Heegerius typus Bonaparte, 1845.

Vrstu S. knezevici, kao formu S. e. scardafa Vladykov i Petit (1930) izdvajaju za

Ohridsko jezero, u okviru podvrste S. e. scardafa, posebnu formu S. e. scardafa natio
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ohridanus. Vukovi¢ i IvaniSevi¢ (1962) su temeljem istrazivanja meristickih znacajki S.
e. scardafa (Bonaparte) iz Skadarskog jezera utvrdili da se radi o populaciji koja se
morfoloski razlikuje od S. e. scardafa iz Neretve. Bianco i Kottelat (2005) opisali su S.
knezevici kao novu vrstu unutar roda, a vrsta je opisana na uzorcima iz jezera Skadar u
Crnoj Gori. Vrsta je takoder prisutna u Ohridskom jezeru. Prema Bianco i Kottelat
(2005), S. knezevici razlikuje se od S. cf. erythrophthalmus iz Neretve i Krke po tome
Sto ima uZze tijelo, manje ljusaka u bo¢noj pruzi i manje razgranatih Sip¢ica u analnoj
(podrepnoj) peraji. Od dunavskih populacija S. erythrophthalmus i populacija S. cf.
erythrophthalmus iz Padano-Venecijanske regije, ova vrsta se razlikuje po manjem
broju razgranatih Sipcica u dorzalnoj (lednoj) i analnoj (podrepnoj) peraji te po manjem
broju ljusaka u bo¢noj pruzi. Od S. scardafa iz Italije razlikuje se po manjem broju
Skrznih Sipcica te manjem broju ljusaka u bo¢noj pruzi. Vrsta S. knezevici razlikuje se
od S. acarnanicus i S. graecus iz Gréke po manjem broju $krznih Sipéica, manjem broju
ljusaka u bo¢noj pruzi te manjem broju razgranatih SipCica u analnoj (podrepnoj) peraji.
Simi¢ 1 sur. (2012) temeljem analize morfometrijskih znacajki navode nalaz vrste S.
knezevici u Vlasinskom jezeru u Republici Srbiji. No, s obzirom na to da vrsta ne

pripada dunavskom slijevu, vjerojatno se radi o pogreSnoj determinaciji.

Vrstu S. plotizza (slika 2.3.) prvi puta su opisali Heckel i Kner (1858) na
uzorcima iz jezera kod Vrgorca i Imotskog u Republici Hrvatskoj te na uzorcima iz

Livna u Bosni i Hercegovini.

Slika 2.3. S. plotizza (preuzeto iz Heckel i Kner 1858)
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Bonaparte (1837) navodi vrstu pod imenom S. e. scardafa, a slijede ga i Karaman
(1928), Berg (1933), Vukovi¢ (1977) i Kosori¢ i sur. (1983). Podvrsta S. e. scardafa
(Bonaparte, 1832) se po Karamanu (1928) razlikuje od S. e. erythrophthalmus po veé¢im
ustima, duzom glavom, Sirim ¢elom, jace ispruZzenim tijelom i svim perajama tamne
boje. Vukovi¢ i IvaniSevi¢ (1962) proveli su istrazivanje meristickih znacajki peskelja,
S. plotizza, tadasnjeg taksonomskog statusa S. e. scardafa (Bonaparte) iz donje Neretve
1 Skadarskog jezera te zakljucili da se radi o dvije morfoloski razli¢ite populacije ove
podvrste. Statisticki znacajne razlike su utvrdene u broju branhiospina (Skrznih Sipcica)
i ljusaka u bo¢noj pruzi. Prema Kosori¢ (1978) peskelj naseljava Hutovo blato pri ¢emu
ga autor naziva S. e. scardafa (Bonaparte), crvenperka, odnosno keljavac. Economidis i
Banarescu (1991) smatraju S. plotizza zasebnom vrstom, bez dodatnih obrazlozenja, dok
Bianco i Kottelat (2005) navode vrstu kao S. cf. erythrophthalmus. Ostali sinonimi za
ovu vrstu, prema Mrakov¢i¢ i sur. (2006), su S. scardafa Bonaparte, 1837, Rutilus
heegeri Agassiz, 1835, Leuciscus scardafa Bonaparte, 1837, Leuciscus scarpata
Bonaparte, 1837, Leuciscus marrochius Costa, 1838, Leuciscus heegeri Bonaparte,

1839 i Leuciscus scarpetta Valenciennes, 1844.

Vrstu S. racovitzai Miller (1958) navodi po prvi puta kao zasebnu vrstu.
Bénarescu (1964) temeljem morfoloskih znacajki utvrduje da je ova vrsta zapravo
podvrsta S. erythrophthalmus. Takoder, Mihai-Bardan (1984) navodi da se radi o
podvrsti S. e. racovitzai Muller, 1958. Kottelat (1997) napominje da, uzimajuéi u obzir
razlike izmedu taksona koje su dali Miiller (1958) i Banarescu (1964) (maksimalna
veli¢ina, broj kraljezaka, op¢i izgled) i odsutnost dokaza koji bi ukazali na postojanje

formi ili fenotipske plasti¢nosti, smatra ovu vrstu validnom.

Kroz povijest S. scardafa determinirana je kao Rutilus heegeri Agassiz, 1835
(nomen nudum), Leuciscus scardafa Bonaparte, 1837 (Bonaparte 1832 - 1841) (tipski
lokaliteti jezero Nemi, Ronciglione, Bracciano, Fogliano i ostala te mnogi kanali u
Italiji), Leuciscus scarpata Bonaparte, 1837 (nomen nudum; jezero Trasimeno, Italija)
(Bonaparte 1832 - 1841), Leusicus marrochius Costa, 1838 (prema Tortonese jezero
Fuccino, Italija) (Costa 1830 - 1857), Leuciscus Heegeri Bonaparte, 1839 (tipski
lokalitet potoci u Istri) (Bonaparte 1832 - 1841), Heegerius typus Bonaparte, 1844

(zamjena za ime Leuciscus Heegeri) te Leuciscus scarpetta Valenciennes (jezero
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Trasimeno, Italija) (Cuvier i Valenciennes 1844), sintip u Bertin i Esteve (1948). Bianco
(1994) navodi S. scardafa kao zasebnu vrstu, a Kottelat (1997) smatra vrstu validnom
prema Bianco (1990, 1994 i 1995a) te Economidis i Banarescu (1991). Analiza
mitohondrijske DNA fragmenta tkiva jednog sintipa (ANSP 6211 - 6270, kojeg je
sakupio Bonaparte izmedu 1820. i 1830. godine) pokazuje da je sekvenca gena za
citokrom b identi¢na onoj sadasnjih uzoraka iz jezera Scanno (Bianco 2004), pri cemu
je potrebno napomenuti da je ova vrsta unesena u jezero Scanno iz jezera Fucino prije
nego je ono isuseno. Dakle, radi se o unesenoj populaciji, odnosno populaciji koji nije

autohtona.
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2.2. Biologija, ekologija i rasprostranjenost vrsta unutar roda
Scardinius

Rodu Scardinius pripadaju ribe male do srednje veli¢ine, koje zive u raznolikim
staniStima, od jezera do sporo tekucih velikih rijeka, u kojima je prisutna uronjena
vodena vegetacija. Nekoliko vrsta karakteriziraju tamno sive peraje u odraslih jedinki.
Takoder, nedorasle jedinke nekih vrsta s tamno sivim perajama imaju narancaste ili
crvene peraje koje mijenjaju boju tijekom odrastanja. Kod nedoraslih jedinki
dijagnosticki oblici glave su jedva vidljivi, $to je razlog da se jedino odrasle jedinke
ve¢e od 100 mm standardne duljine tijela (SL) mogu identificirati prema
deterministickim znacajkama (osim S. racovitzai koja ne doseze ovu veli¢inu). Sve vrste
su alopatrijske, a geografsko podrijetlo je za vecéinu vrsta dobra polazna toCka za
njihovu determinaciju (Kottelat i Freyhof 2007). Unutar roda, opisano je ukupno 10
vrsta: S. acarnanicus, S. dergle, S. elmaliensis, S. erythrophthalmus, S. graecus, S.
hesperidicus, S. knezevici, S. plotizza, S. racovitzai i S. scardafa (Bogutskaya 1997,
Kottelat i Freyhof 2007, Roskov i sur. 2019).

Scardinius acarnanicus

Vrsta S. acarnanicus rasprostranjena je u Grékoj, u donjem toku porjecja rijeke
Acheloos, ukljucujuci jezera (slika 2.4.). Jedinke zive do sedam godina, a razmnoZavaju
se prvi put kod veli¢ine 140 - 180 mm u drugoj ili treoj godini Zivota. Ova vrsta ima
viSestruki mrijest, a mrijesti se od oZujka do lipnja. Polaze ljepljiva jajaSca na
vegetaciju, a jajaSca se izlijezu nakon pet dana. Mlade li¢inke i nedorasle jedinke Cesto
formiraju velika jata. Nedorasle se jedinke hrane fitoplanktonom, a odrasli makrofitima
(Kottelat i Freyhof 2007). Vrsta S. acarnanicus razlikuje se od ostalih vrsta roda
Scardinius prema sljede¢im deterministickim znacajkama: konkavni dorzalni profil
glave, usta usmjerena prema gore, vrh usta iznad razine sredine oka, s bo¢nog profila
oko je blizu dorzalnom dijelu glave, artikulacija donje Celjusti ispred anteriorne margine
oka, duljina glave 24 - 30 % SL, obi¢no 10%: razgranatih analnih Sipcica, 13 - 16 SipCica
u prsnim perajama, 12 - 17 skrznih Sipc€ica, nedorasle jedinke manje od 70 mm SL s
tamnom bo¢nom crtom, 37 - 42+2 - 3 ljusaka u bo¢noj pruzi i veli¢ina do 280 mm SL

(Kottelat i Freyhof 2007).
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Slika 2.4. Rasprostranjenost Scardinius acarnanicus (prilagodeno iz Crivelli 2006a)
Scardinius dergle — drlja

Drlja je rasprostranjena u krskim izvorima u Livanjskom polju, Buskom i
Mande¢kom jezeru pokraj Livna, u Sarenim jezerima kod Knina te u porjeéju rijeka
Krke i Cetine (slika 2.5.). Zivi u sporo tekuéim vodama, rije¢nim rukavcima,
staja¢icama 1 jezerima. Limnofilna je vrsta koja nastanjuje rijecno korito i okolna
poplavna podrucja s razvijenom podvodnom vegetacijom. Zadrzava se u jatima medu
vodenim biljem. Hrani se planktonom, vodenim biljem, faunom dna, ali i kopnenim
kukcima koji slucajno upadnu u vodu. Jedinke spolno sazrijevaju u tre¢oj i Cetvrtoj
godini Zivota, a mrijeste se u prolje¢e na pli¢im mjestima obraslima vodenom
vegetacijom. Zenka odlaZe jaja na vodeno bilje koje zatim oploduje nekoliko muZjaka.
Moze se mrijestiti nekoliko puta godiSnje. Dobro podnosi nize koncentracije kisika 1
visoke temperature vode (Mrakov¢i¢ i sur. 2006, Kottelat i Freyhof 2007, Caleta i sur.
2015). Kod ove vrste nedorasle jedinke imaju crveno obojene peraje, dok su kod

odraslih jedinki one tamnosive boje (Caleta i sur. 2015), §to je prikazano na slici 2.6.
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Slika 2.5. Rasprostranjenost drlje (Scardinius. dergle) (prilagodeno iz Freyhof i Kottelat
2008a)

Slika 2.6. Crveno obojene peraje na nedorasloj (lijevo) i tamnosive peraje na odrasloj
jedinci drlje (desno) (Foto: Tanja Mihinja¢, Perica Mustafi¢)

Drlja se od ostalih vrsta roda Scardinius razlikuje po sljede¢im deterministickim
znacajkama: ravni dorzalni profil glave, usta usmjerena prema naprijed, vrh usta u razini
ili malo ispod razine sredine oka, dorzalna strana nema grbicu iza glave, s bocnog
profila oko nije blizu dorzalnom dijelu glave, artikulacija donje Celjusti ispod ili ispred
anteriorne margine oka, donji profil glave s izrazenim kutom na artikulaciju donje
Celjusti, duljina glave 28 - 32 % SL, visina tijela 28 - 38 % SL, visina repnog drska 10 -
11 % SL, 10% razgranatih analnih Sip¢ica, 10 - 13 Skrznih $ipcica, 40 - 43 ljusaka u
bo¢noj pruzi, sve peraje tamno sive kod odraslih ve¢ih od 60 mm SL te veli¢ina do 150

mm SL.
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Scardinius elmaliensis

Vrsta S. elmaliensis rasprostranjena je na podrucju kanala u Karagdlu te u
jezerima Golhisar, Caybogazi, Osmankalfalar, Yaprakli i Cavdir u Turskoj (slika 2.7.).
Razlikuje se od S. erythrophthalmus u manjem broju razgranatih analnih $ip¢ica, 9 - 11
vs 11 - 13 te veCem broju Skrznih SipCica, 15 - 22 vs 9 - 12 (Bogutskaya 1997, Karatas 1
sur. 2016).

Turska

Slika 2.7. Rasprostranjenost Scardinius elmaliensis (prilagodeno iz Freyhof 2014)

Scardinius erythrophthalmus — crvenperka

Crvenperka je rasprostranjena u vecini europskih rijeka sjeverno od Pireneja 1
Alpa te isto¢no do porjecja Urala i Eye te sljevova Aralskog i Bijelog mora. Takoder je
prisutna u crnomorskom slijevu u Europi i sjevernoj Maloj Aziji (slika 2.8.). Prirodno je
odsutna na Pirenejskom poluotoku, u vodama jadranskog slijeva, Italiji, Grékoj juzno
od porjecja rijeke Pinios, Velikoj Britaniji sjeverno od 54 °N te Irskoj i Skandinaviji
sieverno od 62 °N. Unesena je u Spanjolsku i na Korziku. Uglavnom nastanjuje
nizinske rijeke, zaobalne vode, mrtvice, jezera i ribnjake koji su bogati hranjivim
tvarima i vegetacijom. Jedinke Zive do 17 godina. Prvi put se mrijesti u tre¢oj ili Cetvrtoj
godini. Ima viSestruki mrijest, a mrijesti na korijenju i povodnom bilju u travnju i
svibnju kada temperatura naraste iznad 15 °C. Muzjaci se okupljaju na podrucjima

mrijesta 1 tjeraju zenke u gustu vegetaciju da poloze jajasca. Crvenperka se hrani

uglavnom planktonom, kopnenim kukcima i biljnim materijalom. Ima sposobnost
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prilagodbe na nepovoljne okolisne uvjete — spori rast i mala veli¢ina kod spolne zrelosti

(engl. stunted populations) (Kottelat i Freyhof 2007).
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Slika 2.8. Rasprostranjenost crvenperke (Scardinius erythrophthalmus) (prilagodeno iz Freyhof
i Kottelat 2008b)

Crvenperka se razlikuje od ostalin vrsta roda Scardinius po sljede¢im
deterministickim znacajkama: dorzalni profil glave ravan ili blago konveksan, usta
prema naprijed s vchom u razini ili malo iznad razine sredine oka, leda nemaju grbicu
iza glave, s bo¢nog profila oko nije blizu dorzalnom dijelu glave, artikulacija donje
¢eljusti ispred anteriorne margine oka, 10’ razgranatih Sip€ica u analnoj peraji, 39 - 42
ljuske u boc¢noj pruzi, 9 - 12 skrznih SipCica, sve peraje crvenkaste, trbusna peraja
tamnocrvena, glava i tijelo zbijeni, Sirina glave 13 - 14 % SL, duzina glave 24 - 28 %
SL, visina repnog drSka 1,5 - 2,0 puta svoje duzine, 11 - 12 % SL te veli¢ina do 350 mm
SL (Kottelat i Freyhof 2007).

Scardinius graecus

Vrsta S. graecus rasprostranjena je u Grékoj u jezeru Yliki te je bila prisutna i u
jezeru Paralimni prije njegova ispustanja (slika 2.9.). Ima viSestruki mrijest, a mrijesti
se od ozujka do lipnja. Zenke polazu ljepljiva, kuglasta jajasca u vegetaciju, a li¢inke se

izlijezu za Cetiri dana na temperaturi od 25 °C (Kottelat i Freyhof 2007).
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Slika 2.9. Rasprostranjenost Scardinius graecus (prilagodeno iz Crivelli 2006b)

Vrsta S. graecus se razlikuje od ostalih vrsta roda Scardinius po sljede¢im
deterministickim znacajkama: konkavni dorzalni profil glave, razina usta iznad razine
sredine oka, artikulacija donje Celjusti ispod ili iza anteriorne margine oka, s bo¢nog
profila oko blizu dorzalnom profilu glave, duljina glave 24 - 35 % SL, dubina tijela 20 -
30 % SL, obi¢no 117 razgranatih SipCica u analnoj peraji, 14 - 18 SipCica u prsnoj
peraji, 17 - 24 skrznih SipCica, 38 - 43+2 - 3 ljusaka u bocnoj pruzi te veli¢ina do 360
mm SL (Kottelat i Freyhof 2007).

Scardinius hesperidicus

Vrsta S. hesperidicus prirodno je rasprostranjena u Jadranskom i Tirenskom
bazenu u Sloveniji, Italiji i Svicarskoj te je unesena na veéem podruéju u Italiji (slika
2.10.). StaniSte joj predstavljaju nizinske rijeke s mnogo vegetacije, zaobalne vode,
mrtvice, bazenCi¢i i1 jezera. Jedinke zive do 15 godina. Mrijesti na vegetaciji pod
vodom, a postaje spolno zrela u drugoj ili tre¢oj godini Zivota te ima viSestruki mrijest.
Mrijesti od ozujka do lipnja, kada temperatura vode naraste iznad 18 °C. Uglavnom se
hrani makrofitima i kopnenim kukcima. Tvori lokalne hibridne populacije s unesenom
S. erythrophthalmus (Kottelat i Freyhof 2007).
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Slika 2.10. Rasprostranjenost Scardinius hesperidicus (prilagodeno iz Freyhof i Kottelat 2008c)

Vrsta S. hesperidicus se razlikuje od ostalih vrsta roda Scardinius po sljede¢im
deterministickim znacajkama: ravni ili blago konveksni dorzalni profil glave, usta
prema naprijed, vrh usta na ili malo iznad razine sredine oka, leda nemaju grbicu iza
glave, s bo¢nog profila oko nije blizu dorzalnom profilu glave, artikulacija donje
celjusti ispred anteriorne margine oka, profil glave bez primjetnog kuta na artikulaciju
donje Celjusti, duljina glave 24 - 27 % SL, dubina tijela 35 - 39 % SL, visina repnog
drska 11 - 12 % SL, 10 - 12% razgranatih $ip¢ica u analnoj peraji, 36 - 39+2 - 3 ljusaka
u bo¢noj pruzi, sve peraje su tamnosive kod odraslih ve¢ih od 100 mm SL te veli¢ina do

400 mm SL (Kaottelat i Freyhof 2007).
Scardinius plotizza - peskelj

Peskelj (slika 2.11.) je rasprostranjen u Bosni i Hercegovini i Hrvatskoj na
srednjem 1 donjem dijelu porjecja rijeke Neretve (slika 2.12.). U Hrvatskoj nastanjuje
jos 1 jezero Desne 1 Kuti, Bacinska jezera te rijeku Norin. Hrani se preteZito vodenim
biljem, ali i faunom dna. Spolnu zrelost dostize u tre¢oj godini Zivota, a mrijesti se na
bilju (fitofil). Limnofilna je vrsta koja nastanjuje poplavnu zonu i rijecno korito, a
zadrzava se u jatima. Prvenstveno boravi u plitkim i mirnim tokovima i rije¢nim
rukavcima porje¢ja Neretve. Naseljava sporo tekuce i stajate vode s podvodnom

vegetacijom (Mrakov¢ié i sur. 2006, Kottelat i Freyhof 2007, Caleta i sur. 2015).
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Slika 2.11. Peskelj (Scardinius plotizza) (Foto: Perica Mustafi¢)
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Slika 2.12. Rasprostranjenost peskelja (Scardinius plotizza) (prilagodeno iz Freyhof i Kottelat
2008e)

Peskelj se razlikuje od ostalih vrsta roda Scardinius po sljede¢im

deterministickim znacajkama: ravni dorzalni profil glave, usta prema naprijed s vrhom
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iznad razine sredine oka, dorzalna strana nema grbicu iza glave, s bo¢nog profila oko
nije blizu dorzalnom dijelu glave, duljina glave 29 - 31 % SL, 11 - 14 $krznih Sipcica,
37 - 40 ljusaka u bo¢noj pruzi, 9% razgranatih SipCica u analnoj peraji, artikulacija donje
Celjusti ispod ili ispred anteriorne margine oka, ventralni profil glave s izrazenim kutom
na artikulaciju donje Celjusti, sve peraje tamnosive kod odraslih te veli¢ine do 200 mm

SL (Kottelat i Freyhof 2007).
Scardinius knezevici

Vrsta S. knezevici rasprostranjena je u jezerima Ohrid (Makedonija i Albanija) i
Skadar (Crna Gora i Albanija) (slika 2.13.). Zivi u dubokim bazenima i kanalima u
mocvarnim podrucjima uz obale jezera i poplavnih podru¢ja. Razmnozava se u travnju i
svibnju (Kottelat i Freyhof 2007). Razlikuje se od ostalih vrsta roda Scardinius po
sljede¢im deterministickim znacajkama: 34 - 37+2 - 3 ljusaka u bocnoj pruzi (prema
Bianco i Kottelat (2005) 36 - 38 ljusaka u bo¢noj pruzi, obi¢no 35 - 39), 9% razgranatih
SipCica u analnoj peraji, leda imaju grbicu iza glave, sve peraje sivkaste, artikulacija
donje Celjusti ispred anteriorne margine oka, s bo¢nog profila oko nije blizu dorzalnom
dijelu glave, 10 - 12 skrznih Sip€ica te veli¢ine do 260 mm SL (Kottelat i Freyhof
2007).

Albanija
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Slika 2.13. Rasprostranjenost Scardinius knezevici (prilagodeno iz Freyhof 2011)
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Scardinius racovitzai

S. racovitzai rasprostranjena je u zapadnoj Rumunjskoj na termalnom izvoru
Petzea (ili Baile Epiropesti) blizu Oradea na podru¢ju povrsine oko 10 000 m? (slika
2.14.). Zivi u plitkim termalnim izvorima s muljevitim dnom i gustom vegetacijom

(Kottelat i Freyhof 2007).
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Slika 2.14. Rasprostranjenost Scardinius racovitzai (prilagodeno iz Freyhof i Kottelat 2008d)

~

Razlikuje se od S. erythrophthalmus po kompaktnoj glavi i tijelu, $irini glave 15
- 17 SL, duljini glave 28 - 31 % SL (vs. 24 - 28), duljini repnog drska 1,3 - 1,7 puta u
njegovoj duljini (vs. 1,5 - 2,0) te veli¢ine jedinki do 85 mm SL (Kottelat i Freyhof
2007).

Scardinius scardafa

Vrsta S. scardafa rasprostranjena je u Italiji na podru¢ju Tirenskog bazena od
porje¢ja Magre do porjecja Garigliano, na kojem je nekad bila ¢esta vrsta. Unesena je u
jezero Scanno u Italiji (koje je jedini lokalitet na kojem je opstala) iz jezera Fucino prije
nego je isuseno te je mozda prisutna u jezeru Piediluco (Bianco 2013) (slika 2.15.).
Takoder je bila prisutna u jezeru Massaciuccoli u Italiji, ali trenutni status populacije
nije poznat. Zivi u jezerima, modvarama, u ili u blizini vodene vegetacije, a mrijesti se
od travnja do lipnja. Veoma je otporna na niske razine kisika 1 oneciS¢enje (Kottelat i

Freyhof 2007, Bianco 2004).
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Slika 2.15. Rasprostranjenost Scardinius scardafa (prilagodeno iz Crivelli 2006¢)

Vrsta S. scardafa razlikuje se od ostalih vrsta roda Scardinius po sljede¢im
deterministickim znacajkama: 9 - 10% razgranatih analnih $ipc¢ica, 37 - 40 ljusaka u
bocnoj pruzi, 12 - 14 skrznih Sipcica, visina tijela 31 - 36 % SL, ventralni profil glave
bez izrazenog ugla kod artikulacije donje Celjusti, sve peraje tamno sive. Veliina
jedinki je do 350 mm SL (Kottelat i Freyhof 2007). Tijelo je srebrnkaste boje sa
sivkastim perajama, a bazalni dio je crvenkast tijekom sezone mrijesta. Sarenica je
briljantno crvena. U jezeru Scanno moze dosec¢i 350 mm SL i tezinu od 0,6 - 0,7 Kg.
Ima 9 razgranatih Sipéica u podrepnoj peraji, za razliku od 10 - 12 kod crvenperke iz

sjeverne Italije i Dunavskog porjec¢ja (Bianco 2004).
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2.3. Geoloska povijest Sredozemnog mora i Sirenje primarno
slatkovodnih riba

Sredozemno more je nastalo iz Tetisa, prostranog ekvatorijalnog oceana koji se
pruzao uzduz istocne obale Laurazije i Gondvane tijekom mezozoika i ranog kenozoika
(HsU i sur. 1973, Abrantes i sur. 2012). Od eocena (prije 38 milijuna godina) do
miocena (prije 23 milijuna godina), Africka tektonska plo¢a se polako rotirala i
pomicala sjeverno prema Euroazijskoj ploci, uslijed cega je doslo do progresivnog
prekida povezanosti Tetisa s Indijskim oceanom te stvaranja Paratetisa i Sredozemnog
mora (Rogl 1999, Rogl i Hansen 2009). Tektonsko podizanje orogenskog pojasa Alpa i
Karpata, koje je kulminiralo u kasnom eocenu i oligocenu, eliminiralo je ve¢inu Tetisa
(Hst i sur. 1973) i dovelo do stvaranja Paratetisa te njegovog odvajanja od
Sredozemnog mora tijekom oligocena, prije 23 - 33 milijuna godina (slika 2.16.).
Kolizijom Afrike 1 Euroazije duz bliskoisto¢ne fronte u srednjem miocenu, zatvorio se
izlaz na istok, prema Indo-pacifiku (Hsu i sur. 1973). Europske rijeke su tijekom
miocena, kao i danas, bile glavni izvor slatke vode u Sredozemnom moru te je izolacija
Paratetisa stvorila velik hidroloski deficit u Sredozemlju, jer je vecina slatke vode ovim

dogadajem bila usmjerena u Paratetis (Abrantes i sur. 2012).

, Pamatetis

Sredozemno
more

Slika 2.16. Odvajanje Paratetisa i Sredozemnog mora tijekom Oligocena (prilagodeno iz Rogl
1999)
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Tijekom svoje povijesti, Sredozemno more je presusilo nekoliko puta, zadnji put
prije 5,96 - 7,25 milijuna godina tijekom Mesinijske krize saliniteta (Abrantes i sur.
2012). Ovo je utvrdeno busenjem oceanskog dna koje je otkrilo naslage soli u istoénom
Sredozemlju koje su se mogle formirati jedino u slucaju da je cijelo Sredozemno more
presusilo. Ova teorija ukljucuje snizavanje razine Atlantskog oceana ispod razine
Gibraltarskog praga. Kada je postalo odvojeno od Atlantika, Sredozemno more je
polako isparavalo, dotok slatke vode iz rijeka i oborina nije bio dovoljan da nadoknadi
brzinu isparavanja (nadoknadivao je samo oko 10 % gubitaka isparavanjem) te bi u
potpunosti presusilo za 15000 godina, snizavajué¢i se 30-35 cm godiSnje. Kada je
presusilo, rijeka Rhona, Nil i rijeke crnomorskog slijeva (Dunav, Dnjepar, Don) urezale
su duboke kanjone oko svojih korita koji su jo$§ uvijek vidljivi ispod mora, jer su tekle u
tada prazno Sredozemno more (Garcia-Castellanos i sur. 2009). Tada su se biljke i
Zivotinje mogle Siriti izravno na kopnene povrsine koje su danas otoci — Cipar, Kreta,
Sicilija, Sardinija, Korzika i Balearsko otocje. Ponovno punjenje Sredozemnog mora
zapocCelo je poc¢etkom pliocena kada se podigla razina Atlantskog oceana te je trebalo
oko 1000 godina da se sredozemni bazen ponovno napuni, brzinom 1 cm/dan (Hsu i sur.
1977, Hsii 1987, Stearns i Hoekstra 2005). Prema kraju Mesinijske krize, Sredozemno
more je bilo ispunjeno nizom pustinjskih i slanih jezera, a isto¢no Sredozemno more je
bilo poplavljeno bo¢atom vodom, vjerojatno iz Paratetisa. Tada je nastao niz jezera
poznatih pod nazivom ,,Lago Mare“, a u njihovim naslagama pohranjen je lapor ili

dolomitni lapor s eurihalinom faunom sastava Ammonia-Cyprideis (Hsl i sur. 1973).

Eustatske promjene razine mora rezultirale su promjenama u hidrografskim
mrezama, koje su tijekom pleistocenske regresije bile 100-200 m ispod danasnje
oceanske i sredozemne razine (Brown i Gibson 1983), dok su ledenjaci na kopnu bili
debljine oko 3 km (CLIMAP 1976). SniZenje razine mora prije 15000-18000 godina
tijekom Wirmske glacijalne faze rezultiralo je odvajanjem gornjeg i srednjeg Jadrana s
proSirenjem porjecja rijeke Po do srednje jadranskog jarka, odnosno do porje¢ja Krke u
Dalmaciji (CLIMAP 1976, Colantoni i sur. 1984). ProSirenje porjecja rijeke Po

obuhvacalo je velike rijeka s obje strane Jadranskog mora (Bianco 1990).

Prema hipotezi Bianca (1990, 1995b) proces specijacije, posebice endemskih

primarno ili djelomi¢no primarno slatkovodnih riba, vjerojatno se dogodio tijekom
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»Lago Mare“ faze Sredozemnog mora (prije 5 milijuna godina), dok je dana$nja
rasprostranjenost ovih vrsta rezultat recentnijih dogadaja, od pleistocena do danas.
Bianco (1995a) je istrazivao Cimbenike koji utjeCu na rasprostranjenost autohtonih
slatkovodnih vrsta riba u Italiji i ostalim perimediteranskim zemljama, temeljem njihove
originalne rasprostranjenosti. Na danasnju rasprostranjenost ovih vrsta utjecalo je
nekoliko ¢imbenika, ukljucujuéi njihovu ekologiju, paleoekologiju i paleogeografiju
podrucja. Glavni put Sirenja primarnih rijeCnih vrsta, prilagodenih na hladne uvjete,
vjerojatno je bio rijeénim rukavcima koji su se spajali s drugim vodotocima (engl. river
capture), dok su se toplovodne rijeCne i jezerske vrste Sirile preko uséa rijeka u
nizinama. U Italiji, nekoliko rije¢nih vrsta prilagodenih na hladnije uvjete su vrste koje
dolaze i u dunavskom slijevu te se pretpostavlja da su nastanile Italiju tijekom
pleistocena. Vecina endemskih vrsta uskog podruéja rasprostranjenosti, od kojih su
neke zajednicke s faunom zapadnog Balkana, kao §to su vrste roda Scardinius,
pripadaju kategoriji toplovodnih rije¢nih i jezerskih vrsta. Neke od ovih vrsta su
vjerojatno izolirane tijekom srednjeg miocena (prije 10-15 milijuna godina), dok su
ostale nastanile Italiju tijekom Mesinijske ,,Lago Mare“ faze Sredozemnog mora.
Economidis 1 Banarescu (1991) navode da ihtiofauna Balkana i Anatolije pripada Euro-
sibirskim linijama udaljenog isto¢noazijskog podrijetla, koje su kolonizirale Sibir ve¢ u
eocenu, a Europu u oligocenskom i postoligocenskom razdoblju. Endemi juznog i
zapadnog Balkana, ili njihovi direktni preci, nastanjuju ovo podrucje od miocena ili od
ranog pliocena. Tako su primjerice fosilni nalazi Scardinius sp. otkriveni u Njemackoj
(pokrajina Ingenried i Minchen) stari oko 9,8 - 12,2 milijuna godina, fosilni nalazi
Scardinius sp. otkriveni u Austriji (Gotzendorf, Steiermark, Schernham bei Haag am
Hausruch) 8,9 - 11,45 milijuna godina, a nalazi S. cf. erythrophthalmus iz Grcke 4,85 -
5,31 milijjuna godina (Bohme i Ilg 2003). Temeljem filogeneti¢kih istraZivanja
mitohondrijskih i jezgrinih gena, Perea i sur. (2010) su utvrdili da se odvajanje roda
Scardinius od stalih linija unutar potporodice Luciscinae odvijalo prije 9,05 - 11
milijuna godina, §to je u skladu i s fosilnim nalazima. Nadalje, Perea i sur. (2010)
utvrdili su da je diverzifikacija leuciscina bila posljedica intenzivnih dogadaja koji su
uslijedili nakon paleoklimatoloske i hidrogeoloske povijesti Sredozemlja. Kolonizacija
ove linije odvijala se tijekom ranog oligocena, Sto je bilo puno prije mesinijske krize

saliniteta te se ona nastavila tijekom oligocena i miocena. Povecanje vlaznosti tijekom
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pliocena potaklo je daljnju kolonizaciju i izolaciju novostvorenih slatkovodnih
populacija ove linije, a pleistocenske glacijacije odredile su danasnju rasprostranjenost
pojedinih vrsta unutar linije. Buj i sur. (2017) navode da je kompleksna geoloska
povijest juzne Europe ukljucivala stvaranje kontinentalnih mostova, fragmentaciju
kopna, zatvaranja morskih koridora i lokalne tektonske aktivnosti koje su uzrokovale
viSestruke kolonizacijske dogadaje i omogucavale prijelaze izmedu tadasnjih rijeka i
slivova. Istrazivanje koje su proveli na rodu Telestes, pokazalo je da su se vrste unutar
ovog roda odvojile od ostalih leuciscina prije 14,3 milijuna godina, dok se divergencija
unutar roda pocela odvijati prije 12,5 milijuna godina §to odgovara razdoblju u kojem je
zapocela orogeneza Dinarida, a divergencija se nastavila tijekom miocena i pliocena.
Autori navode da je vecina intraspecijske raznolikosti unutar ovog roda nastala tijekom

kasnog pleistocena i holocena.

Ljudske aktivnosti, posebice zadnjih 60 - 80 godina, ¢ine teskim za odrediti
prvotno podrucje rasprostranjenosti vrsta te njihov sastav u porje¢jima rijeka (Bianco
1995a). Sirenje primarno slatkovodnih vrsta ihtiofaune ovog podruéja moglo se dogoditi
jedino slatkovodnim putovima, $to je posljedica smanjenja razine mora za vrijeme
zadnjeg glacijala te Sirenja rije¢nih tokova. Prema Bianco (1990) u Italiji i zapadnom
Balkanu postoje zajednicki elementi poput populacija roda Scardinius s devet
razgranatih Siplica u podrepnoj peraji (vs 10 - 12 u ostalim regijama) te se ova
distribucija moze objasniti jedino sniZenjem razine mora vise od 160 m. U pravilu, kada
se neka svojta nalazi u viSe rijecnih sustava, pretpostavlja se da je nekada, barem
privremeno, postojala poveznica izmedu porjecja rijeka (CLIMAP 1976). Hipoteza
snizavanja razine mora 200 m u ovom razdoblju bolje objaSnjava danaSnju
rasprostranjenost jer bi tako viSe rijeka u razli¢itim regijama bilo povezano. Temeljem
rezultata filogenetickih istrazivanja koje su proveli na uzorcima S. erythrophthalmus, S.
scardafa, S. acarnanicus i S. graecus, Ketmaier i sur. (2004) navode da su
kladogenetski dogadaji unutar roda Scardinius vjerojatno posljedica Sirenja i spajanja
porjec¢ja rijeka u nizinama, nakon visestrukog snizavanja razine mora tijekom kvartarnih
glacijala. Sukladno rezultatima istrazivanja, divergencija unutar roda Scardinius
dogodila se prije 0,5 - 3,6 milijuna godina. Autori navode da je, u usporedi s rodom
Telestes, Sirenje roda Scardinius na vec¢e udaljenosti tijekom ovog razdoblja vjerojatno

posljedica ekologije vrsta unutar ovog roda, odnosno ¢injenice da se radi o dugozivué¢im
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vrstama koje tvore guste populacije te proizvode veliki broj jajasaca. Spajanje rijeka
tijekom kvartara odvijalo se isklju¢ivo u nizinama, stvaraju¢i pogodna stanista za ovaj
rod. No, vazno je napomenuti da se prvotni geoloski dogadaj koji je omogucio razmjenu
ihtiofaune izmedu Europe i Balkana dogodio tijekom miocena, prije otprilike 16
milijuna godina, kada su danas$nji otoci tvorili jedinstvene kopnene mase stvarajuci
kontinentalne mostove koji su omogucili razmjenu ihtiofaune izmedu ovih podrucja

(Régl 1999).

Ketmaier i sur. (2003) proveli su filogeneticke analize 28 enzimskih lokusa na
vrstama S. acarnanicus i S. graecus koje su endemi Grcke, S. erythrophthalmus iz
Grcke, Slovenije te sjeverne i srednje Italije 1 S. scardafa koja je endem srednje Italije.
Temeljem molekularnog sata, autori navode da se odvajanje vrsta S. acarnanicus i S.
graecus dogodilo prije 4,3 milijuna godina, dok se odvajanje grckih i talijanskih linija
dogodilo prije 3,5 milijuna godina, oboje poslije ,,Lago Mare* faze Mediterana. Autori
takoder navode da se divergencija S. scardafa i S. erythrophthalmus dogodila prije 0,5

milijuna godina.
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2.4. Temeljne postavke filogeneti¢kih analiza

2.4.1. Koncept vrste

Povijesno gledano, pojam vrsta koristi se kao baza za opisivanje i katalogizaciju
bioloSke raznolikosti te za opisivanje povijesnih odnosa u hijerarhijskom obliku.
Slijedom navedenog, vrsta je osnovni takson u sistematskoj biologiji. Takoder, vrsta je i
osnovni entitet teorije evolucije, no, znanstvenici imaju problem sa spajanjem bioloskog
i filogenetickog koncepta vrste. Filogeneticki koncept vrste podrazumijeva da je vrsta
bazi¢na taksonomska jedinica te je kao takva Siroko usporediva. Nadalje, ovaj koncept
prepoznaje da je, iako mnogo razli¢itih procesa uzrokuje evolucijske promjene,
podrijetlo evolucijskih svojti konstantan rezultat evolucijskih promjena. Upravo zbog
navedenog, filogeneticki koncept vrste predstavlja dobar okvir za sistematsku i
evolucijsku biologiju (Cracraft 1989). U evolucijskom konceptu vrsta je entitet
sastavljen od organizama koji zadrzava svoj identitet razli¢itim od drugih takvih entiteta
kroz vrijeme i prostor i koji ima svoj neovisni evolucijski put i povijesne tendencije
(Mayden 1996, Wiley 1 Mayden 2000). Prema Maydenu (2002), jedno od rjeSenja
problema koncepta vrste je shvacanje koncepta u hijerarhijskom smislu kao primarnog

(teoretskog) i sekundarnog (operativnog) koncepta.

Kottelat i Freyhof (2007) navode da u nekim slucajevima moze biti teSko
razaznati jesu li razlike izmedu dvije populacije rezultat fenotipske prilagodbe na
odredene okoliSne uvjete 1ili evolucijske prilagodbe koja je genetski fiksna. U
taksonomskom smislu, populacija se u po¢etku smatrala segmentom vrste Cije jedinke
se razmnoZzavaju uglavnom ili isklju¢ivo medusobno, a kao posljedica fizicke izolacije.
U ovom slucaju tesko je razlikovati jesu li dvije grupe jedinki dvije populacije iste vrste
ili dvije razlicite vrste. Opce prihvacen kriterij je da postoji protok gena izmedu
populacija iste vrste, ali ne izmedu razli€itih vrsta, no postoji mnogo iznimki tako da se
svaki slucaj treba razmatrati zasebno. S obzirom na navedeno, op¢e prihvaéeno pravilo
u taksonomiji je da se molekularne znacajke trebaju koristiti veoma oprezno i ako se

podudaraju s nekim drugim setom znacajki, kao $to su morfoloske i etoloske.

Evolucijski zna¢ajne jedinice (engl. ESU — evolutionary significant unit) je

koncept koji je razvijen u Sjedinjenim Americkim Drzavama za identifikaciju ugrozenih
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populacija, a kako bi se za njih uvela zakonska zastita. Waples (1991) napominje da je
kod definiranja ESU potrebno biti veoma oprezan jer izolacija pojedinih populacija ne
znaci istovremeno da su one evolucijski znacajne. Evolucijski znacajna jedinica je
podjedinica vrste koju definira znacajna reproduktivna izolacija od ostalih
konspecifi¢nih jedinica (populacije koje pripadaju istoj vrsti) i ona predstavlja vaznu
komponentu u evolucijskom nasljedu vrste. U Europi postoji rasprava o tome jesu li
evolucijski znacajne jedinice prisvojene od strane molekularne biologije i koriste li se
radikalno, $to moze oslabiti cilj s kojim su one uvedene (Kottelat i Freyhof 2007). Neki
autori gledaju na evolucijski znacajne jedinice kao zamjenu za razinu vrste. U tom
slucaju bi bilo koja mitohondrijska evolucijska jedinica bila evolucijski znacajna
jedinica, Sto nikako nije cilj originalnog koncepta. Nadalje, takva definicija ignorira
¢injenicu da se mitohondrijska DNA cesto prenosi izmedu vrsta introgresivnhom

hibridizacijom i ne podudara se s razinom vrste (Kottelat i Freyhof 2007).

Kullander (1999) navodi da filogeneticki koncept vrste, koji naglaSava
prepoznavanje obrasca varijacija, opisuje bolje od bilo kojeg drugog koncepta jedinice
koje sistematicari nazivaju vrstama. Kroz povijest se 1 naSe poimanje vrste promijenilo,
od Kkatalogiziranja uzoraka do potrage za varijabilnim jedinicama pogodnim za
filogeneticke i biogeografske analize. S vremenom je postalo ocito da je, ako naizgled
jednostavan zadatak opaZanja varijacija u prirodi postaje prepreka istrazivanju tih
varijacija, neSto pogreSno u metodologiji koja se koristi. Autor navodi da vrste kao
takve ne moraju nuzno biti evolucijske jedinice, ve¢ se one razmatraju i na niZoj razini,

kao Sto je razina populacija.

2.4.2. Osnovne postavke molekularne filogenetike

Molekularna filogenetika je grana znanosti koja proucava evolucijske odnose
izmedu organizama ili gena, primjenom kombinacije molekularne biologije 1 statistickih
metoda. Ukoliko su fokus istrazivanja odnosi izmedu organizama, ova grana se naziva
molekularna sistematika. Postoji nekoliko razloga zasto su molekularni podaci, posebice
sekvence DNA, prikladnije za evolucijska istrazivanja od morfoloskih i fizioloskih
podataka. Prvo, sekvence DNA i proteina opcenito evoluiraju pravilnije od morfoloskih
1 fizioloskih znacajki te upravo zbog toga daju jasniju sliku odnosa organizama. Drugo,

molekularni podaci su cCesto prikladniji za kvantitativne analize od morfoloskih
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podataka, a do danas su razvijene sofisticirane matematiCke i statisticCke metode za
analizu sekvenci DNA. Trec¢e, molekularni podaci su obilniji. Usprkos navedenom, ne
treba zapostaviti morfoloSke analize jer razli€iti pristupi daju komplementarniju sliku
evolucijske povijesti. Svrha filogenetickih istrazivanja je rekonstruirati tocnu
genealogiju izmedu organizama te procijeniti vrijeme njihove divergencije od zadnjeg

zajednickog pretka (Li 1997).

Velik dio povijesti zivih organizama koji je postao nejasan zbog evolucije
morfoloskih znacajki moze se razjasniti iz DNA sekvenci. Filogeneticki odnosi se
definiraju kroz posljednjeg zajednickog pretka; Sto je zajednicki predak recentniji, grupe
su srodnije. Molekularni podaci sekvenci u genima su jednostavan oblik znacajki,
znaCajke su zapravo polozaji u sekvenci, a stanje znacajki su nukleotidi na tim
polozajima, uz pretpostavku da su polozaji koji se usporeduju homologni, odnosno da
su proiza$li iz istih poloZaja od zajednickog pretka (Swofford i sur. 1996, Stearns i
Hoekstra 2005).

Teorija molekularnog sata, koju su postavili Zuckerkandl i Pauling (1965), jedan
je od najutjecajnijih koncepata u modernoj evolucijskoj biologiji. Ova teorija predlaze
da geni i njihovi produkti evoluiraju brzinama koje su grubo konstantne kroz vrijeme i
evolucijske linije. Datiranje filogenetickih linija zapocinje s procjenom vremena
divergencije linija. Mnoge metode u molekularnoj sistematici pretpostavljaju da su od
trenutka divergencije mutacije fiksne i da se odvijaju jednakom brzinom. Vazan dio ove
pretpostavke je normalna brzina zamjene nukleotida. No, mutacije se dogadaju
nezavisno, razli¢iti nukleotidi se fiksiraju u svakoj liniji i kako vrijeme prolazi, razlike u
sekvencama se akumuliraju. Kada bi se mutacije odvijale jednakom brzinom,
filogeneticka stabla bi pokazivala jednaku udaljenost od zajednickog pretka do vrha
svake grane unutar stabla, $to je rijetko slucaj (Stearns i Hoekstra 2005). Dakle, jedna
od temeljnih rasprava oko teorije molekularnog sata je stupanj heterogenosti brzina
izmedu linija, gena i genomskih regija, a takva heterogenost ¢e uvijek osporiti pokusaje
da se to¢no odredi vrijeme divergencije (Arbogast 1 sur. 2002). Postojali su pokusaji da
se utvrde univerzalni molekularni satovi koji bi se mogli primijeniti na §iroki spektar
taksona. Jedan od takvih je bio sat mtDNA (Brown i sur. 1979, 1982) u kojem

zivotinjska mtDNA evoluira brzinom od ~2 % divergencije sekvence na milijun godina.

33



No, postalo je jasno da postoji mnogo vise varijacije u brzini evolucije MtDNA medu
taksonomskim grupama (Vawter i Brown 1986), nego Sto se prvotno mislilo.
Istrazivanja drugih dijelova genoma, kao S§to su na primjer jezgrini geni, otkrila su
znaCajnu varijaciju u brzini molekularne evolucije. S obzirom na navedeno, koncept
univerzalnog molekularnog sata zamijenio je koncept taksonomski ,lokalnih* satova,
koji su korisni unutar granica odredenih gena i srodnih svojti, Sto su pokazala i
istrazivanja koja su proveli Yoder 1 Yang (2000). Teorija lokalnih molekularnih satova
Se temelji na pretpostavei da su razlike u veli¢ini populacije, metabolizmu,
generacijskom vremenu i efikasnosti popravka DNA medu najvjerojatnijim izvorima
heterogenosti brzine evolucije medu linijama (Martin i Palumbi 1993, Rand 1994) te bi,
iz razloga §to su ovi parametri vjerojatno slicni kod blisko srodnih vrsta, ove skupine
trebale imati slicne brzine molekularne evolucije. Drugi koncept, koji se naziva
genomskim lokalnim satom, temelji se na ideji da razlike u broju mejotskih replikacija i
ucéinkovitosti popravka DNA u razli¢itim regijama genoma mogu rezultirati primjetno
razli¢itim brzinama molekularne evolucije za razli¢ite kromosome, porodice gena ili
genomske subkompartimente (Hurst i Ellegren 1998, Ellegren 2000). Razlike u brzini
molekularne evolucije samo su jedan problem. Drugi je problem §to svi molekularni
satovi moraju biti kalibrirani koriste¢i neovisne dokaze, kao Sto je vrijeme specijacije
izvedeno iz fosilnih dokaza ili vrijeme procijenjeno za odredene biogeografske
dogadaje. Novi i kompleksniji modeli supstitucije nukleotida danas dominiraju
filogenetickim analizama, a vjerojatnost i Bayesove metode su se pojavili kao vazni
alati koji omogucuju procjenu vremena divergencije iz molekularnih podataka. Iako se
saturacija (viSestruke supstitucije na istom polozaju) opcenito smatra fenomenom koji je
utjecao na drevne divergencije, kompleksni modeli supstitucije koji su danas dostupni
pokazuju da ona moze kompromitirati procjene kada je genetska divergencija izmedu
linija relativno mala. Takoder, recentna istrazivanja su pokazala da ancestralni
populacijski procesi, za koje se smatra da mogu utjecati na procjene vremena
divergencije samo za nedavno odvojene vrste, mogu utjecati i na procjene vremena
divergencije Cak i za vrste koje su se odvojile prije nekoliko milijuna godina, ovisno o

veli¢ini 1 strukturi ancestralne vrste (Arbogast i sur. 2002).

Jedan od glavnih izazova kod procjene brzine molekularne evolucije i vremena

divergencije je dobivanje pouzdanih procjena stvarnog broja supstitucija koje su se
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dogodile u svakoj liniji od vremena odvajanja od zajednickog pretka. Iz razloga $to
stvarni broj supstitucija ukljucuje 1 opazeni broj i broj supstitucija zamaskiranih
saturacijom, potreban je odgovarajuéi model evolucije nukleotida. Cesti parametri
ovakvih modela ukljucuju broj supstitucijskih tipova ili klasa, ucestalosti za Cetiri
nukleotidne baze i varijaciju u brzini supstitucija izmedu nukleotidnih mjesta. Upravo
zbog navedenog, bolje je analizirati vise lokusa, odnosno genskih biljega, jer je tada i

procjena vremena divergencije to¢nija (Arbogast i sur. 2002).

Mitohondrijska DNA (mtDNA), koja je haploidna, ima relativno brzu stopu
supstitucije. Evoluira dovoljno brzo da bi bila korisna za usporedbe linija koje su
divergirale nedavno, ali se takoder moze koristiti za uspostavu odnosa izmedu grupa
koje su stare nekoliko milijuna godina. Iza ove tocke, mtDNA postaje toliko
izmijenjena zbog koli¢ine mutacija da dobivene informacije nisu pouzdane (Stearns i
Hoekstra 2005). Istovremena analiza mitohondrijskog i nuklearnog genoma moze se
smatrati komplementarnom zbog sljedeCeg: analize mtDNA daju relativno jasnu sliku
filogenetickih odnosa, ali ova genealogija je samo mali dio filogenije organizma.
Analize jezgrine DNA daju pristup puno vecem dijelu filogenije organizma, ali
genealoSka slika za pojedine genske biljege moZe biti nepotpuna (Avise 1991).
Primjerice, kod istrazivanja koje su proveli Buj i sur. (2019), s obzirom na to da su
filogeneticke analize dvaju jezgrinih gena ukazale na nepotpuno razvrstavanje linija
(engl. Incomplete linaege sorting) 1 zadrZavanje polimorfizma predaka, filogeneticke
analize gena za citokrom b su koriStene za rekonstrukciju evolucijske povijesti
istrazivanih vrsta jer daju daleko bolju rezoluciju filogeneti¢kih odnosa u usporedbi s

jezgrinim genima.

Evolucijske promjene u DNA se dogadaju ili zbog supstitucije nukleotida ili
zbog procesa brisanja/umetanja nukleotida. Kada su se dvije sekvence odvojile davno,
dolazi do visestrukih i paralelnih promjena (Rodriguez i sur. 1990). Sukladno
rezultatima koje su dobili Perea i sur. (2010) jezgrini geni pokazuju puno vecu
konzistenciju 1 indeks retencije, dok mitohondrijski geni daju viSe informativnih mjesta
za parsimoniju. Istrazivanje koje su proveli Vawter i Brown (1986) pokazalo je da
mitohondrijska i jezgrina DNA kod jezinaca evoluiraju priblizno jednakom brzinom,

dok kod kraljeSnjaka mitohondrijska DNA evoluira pet do deset puta brze od jezgrine
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DNA, sto takoder poniStava hipotezu jedinstvenog molekularnog sata. Brown i sur.
(1982) su istrazivanjima mitohondrijske DNA potvrdili da je brzina evolucije mtDNA
primata veéa 5 do 10 puta od brzine jezgrine DNA. Dokazano je i da je tranzicija daleko
veca od transverzije; 92 % razlika izmedu blisko srodnih vrsta su posljedica tranzicije.
Brown i sur. (1979) navode da, s obzirom na visoku stopu evolucije, mtDNA moze biti
veoma korisna molekula za visoko razlucive analize evolucijskog procesa, posebice
odnosa izmedu vrsta i populacija koje su relativho nedavno divergirale, unutar 5-10
milijuna godina. Helfman i sur. 2009 takoder navode da mitohondrijska DNA mutira
brze od jezgrine DNA te daje dobru rezoluciju kod analiza populacija i evolucijskih
linija na razini roda i vrsta. Istrazivanje koje su proveli Zardoya i Meyer (1996)
pokazalo je da nisu svi mitohondrijski geni jednako ucinkoviti kod razjaSnjavanja
filogenetickih odnosa, a najbolju u¢inkovitost su pokazali geni za citokrom b i citokrom
oksidazu 1 (COI). Genetske znacajke zivotinjske mtDNA, kao Sto su brza stopa
evolucije sekvenci, kompaktni genom koji nosi jednoliki skup homolognih gena,
nasljedivanje po majci 1 manjak rekombinacijskih dogadaja, daju jedinstvenu sliku
diferencijacije populacija i odnosa medu vrstama. Rand (1994) ukazuje da su razna
istrazivanja pokazala da postoji razlika u stopi evolucije sekvenci mtDNA medu
skupinama, varijabilnost u veli¢ini mitohondrijskog genoma kod nekih grupa te kod

Metazoa nasljedivanje po ocu kod nasljedivanja mtDNA.

Martin i Palumbi (1993) ukazali su na postojanje varijacije u stopi supstitucije
nukleotida kod divergentnih taksonomskih grupa, posebice na vezu izmedu stope
supstitucije 1 veli¢ine tijela, s kojom visoko korelira generacijsko vrijeme i brzina
metabolizma. Odnos izmedu brzine metabolizma 1 supstitucije nukleotida moze biti
posredovan mutagenim ucinkom radikala kisika koji su obilni nusprodukti aerobnog
disanja i pove¢anom stopom sinteze DNA i zamjene nukleotida u organizmima s visom
stopom metabolizma. Oba ova faktora povecavaju stopu mutacije smanjenjem
generacijskog vremena nukleotida, odnosno smanjenjem prosjecne duljine vremena

prije koje se nukleotid kopira replikacijom ili popravkom.
Morfoloska vs. filogeneticka istrazivanja
Filogeneticka istrazivanja imaju veoma vaznu ulogu u otkrivanju filogenetickih

odnosa slatkovodnih vrsta riba iz razloga Sto iskljuivo oslanjanje na morfoloSke
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znacajke Cesto ne rezultira otkrivanjem kripti¢nih svojti ili rezultira opisivanjem vrsta
koje ne predstavljaju evolucijski neovisne i/ili reproduktivno izolirane taksone (Buj i
sur. 2014). Rezultati morfoloskih istrazivanja ponekad nisu u skladu s filogenetickim
istrazivanjima zbog postojanja homoplazije morfoloskih znacajki (zajednicke osobine
koje nisu potekle od zajednickog pretka), Sto je pokazalo i istrazivanje koje su proveli
Zardoya i Doadrio (1999). Takoder, morfoloske znacajke imaju nejasnu homologiju
(Bogutskaya 1990). Molekularni podaci su korisni jer je povezanost molekularnih
znaCajki s adaptivhom evolucijom manje vjerojatna od povezanosti morfoloskih
znacajki (Briolay i sur. 1998). Usprkos navedenom, morfoloski i anatomski podaci su
potrebni u taksonomskim istrazivanjima jer daju potpuniju sliku evolucijske povijesti,
kao Sto su paleontoloski podaci potrebni za rekonstrukciju vremenskog okvira kod

evolucijskih istrazivanja (Li 1997).
Hibridizacija i nepotpuno razvrstavanje linija (engl. Incomplete linaege sorting)

Introgresijske hibridizacije evolucijski su vazne za gensku raznolikost 1
specijaciju. Od glavnih skupina kralje$njaka, ribe pokazuju veliku sklonost hibridizaciji.
Istrazivanje koje su proveli Rognon i Guyomard (2003) pokazuje da su, ukoliko je doSlo
do hibridizacije izmedu razli¢itih vrsta unutar istog roda, analize jezgrine DNA u skladu
s morfoloskom identifikacijom vrsta, dok to nije slu¢aj s mitohondrijskom DNA. Dakle,
jezgrin genom introgresijske vrste ¢e biti izgubljen nakon nekoliko generacija, dok
mitohondrijski genom ostaje prisutan kao jedini znak introgresije. Upravo zbog
navedenog, koriStenje samo jezgrinih ili mitohondrijskih biljega u filogenetickim
istrazivanjima moze dovesti do krivih zakljuaka vezanih uz taksonomski polozaj i
filogeneticke odnose vrsta. Istrazivanje koje su proveli Buj i sur. (2019) na vrstama roda
Squalius u jadranskom slijevu pokazalo je da je hibridizacija Siroko rasprostranjen
fenomen unutar ovog roda, koji ima vaznu ulogu u recentnom genetiCkom sastavu te
evolucijskoj povijesti istrazivanih vrsta. Istrazivanja koja su proveli Choleva i sur.
(2014) 1 Perea 1 sur. (2016) takoder su ukazala na vaznu ulogu hibridizacije u

istrazivanju filogenetickih odnosa slatkovodnih vrsta riba.

U vedini sluCajeva mitohondrijski genom se prenosi hibridizacijom i fiksira
nasljedivanjem po majci. Kod nekih skupina zabiljezena je mtDNA naslijedena od

muzjaka, primjerice kod vinske musice mtDNA naslijedena od muzjaka prisutna je 0,1
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% po generaciji, a prisutna je i kod nekih mekusaca i riba. Heteroplazmija, prisutnost
vise od jednog tipa mtDNA kod jedinke (Melton 2004), je posljedica mutacije
majc¢inske linije. Mitohondrijska DNA evoluira 5-10 puta brze od jezgrine DNA, a
razlozi za to su relaksacija funkcionalnog ograni¢enja (mtDNA ne kodira proteine koji
su odgovorni za njenu replikaciju, transkripciju i translaciju) i neefikasan mehanizam
popravka. U svakom slucaju, selekcija i mutacija su razlog brze evolucije mtDNA.
Povijesna, filogeneticka perspektiva intraspecifi¢ne evolucije je nedostajala do otkrica
da opsezna intraspecifi¢na varijacija nerekombiniraju¢e mtDNA pruza zapis mutacijskih
dogadaja u povijesti ove molekule, dakle povijesti Zenske linije preko koje se prenosi,
zbog Cega se u 80-tim godinama 20. stolje¢a koristila za procjenu matrijarhalne
filogenije unutar i izmedu blisko srodnih vrsta. Linije mtDNA zabiljeZene u bilo kojoj
postoje¢oj populaciji proizlaze iz jednakog ili manjeg broja Zenki u prethodnoj
generaciji, i tako dalje kroz vrijeme sve do konacne koalescencije (proces odredivanja
zajedniCkog pretka iz razlicitih postojecih sekvenci iz srodnih vrsta) do jedne Zenke koja

je zajednicki predak (Avise 1991).

S obzirom na to da hibridi moraju biti plodni, obi¢no se radi o hibridizaciji kod
blisko srodnih vrsta, iako su moguce 1 hibridizacije izmedu vrsta koje nisu blisko srodne
(Freyhof i sur. 2005). Rezultati istrazivanja koje su proveli Scribner i sur. (2001)
pokazuju da su hibridizacije najucestalije unutar porodice Cyprinidae, u koju je do
nedavno bila svrstana i potporodica Leuciscinae, dok su u ostalim porodicama one

rijetke.

Fenomen da razli¢iti genski biljezi daju filogeneticka stabla i mreze razlicite
rezolucije 1 tipologije, zbog razli€ite stope mutacije, koja je uglavnom znatno sporija
kod jezgrinih biljega, zove se nepotpuno razvrstavanje linija (engl. Incomplete linaege
sorting), a zabiljeZzen je kod mnogih slatkovodnih vrsta riba, primjerice kod rodova
Cobitis 1 Squalius u jadranskom slijevu (Buj i sur. 2019, Choleva i sur. 2014). Do
nepotpunog razvrstavanja linija dolazi kada se vrijeme koalescencije i specijacije
razli¢itth gena (primjerice mitohondrijskih 1 jezgrinih) razlikuje, odnosno kada se
razli¢ite linije ne odvoje u isto vrijeme kada dode do specijacije vrsta (Maddison 1997,

Perea i sur. 2016).
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2.4.3. Metode filogeneticke rekonstrukcije

Najces¢e metode za konstrukciju filogenetickih stabala su metoda susjednog
zdruzivanja, metoda najvece parsimonije, metoda najvece vjerodostojnosti i Bayesove

metode.

Metoda susjednog zdruzivanja (engl. neighbor-joining method)

Kod metode susjednog =zdruzivanja filogeneticka stabla se temelje na
divergenciji izmedu sekvenci DNA. Nacelo metode susjednog zdruzivanja je pronaci
parove operativnih taksonomskih jedinica (engl. operational taxonomic unit - OTU) koji
minimiziraju ukupnu duljinu grana u svakoj fazi grupiranja OTU-a, pocevs$i sa
zvjezdolikim stablom, a finalno stablo ne mora biti ono s najmanjom stopom evolucije
(Saitou i Nei 1987). Prednost ove metode je Sto prikazuje duljine grana koje su
proporcionalne divergencijama izmedu sekvenci. Ako je poznata stopa mutacije za
sekvence DNA, tada se vrijeme divergencije vrsta moze is¢itati iz stabala (Saitou i Nei
1987). Metoda susjednog zdruzivanja pretpostavlja da se efekt nejednake stope
evolucije izmedu grana moZe korigirati pomoc¢u udaljenosti izracunate iz matriksa
udaljenosti te je stoga ova metoda osjetljiva na tocnost procijenjenih udaljenosti. Kada
su udaljenosti male, mogu se dobiti tocne procjene udaljenosti i ova metoda moze biti
dobra ¢ak i uz pretpostavku nekonstantnih stopa evolucije, ako su analizirane sekvence
duge. No, ako su sekvence kratke, tada su procjene udaljenosti podlozne velikim
statistiCkim greSkama. Takoder, ako su udaljenosti velike ili stope evolucije izmedu
nukleotidnih mjesta jako variraju, to¢na procjena udaljenosti je upitna (Li 1997, Bandelt
i sur. 1995).

Metoda najveée parsimonije

Parsimonija je osnovni princip u znanosti Kkoji predstavlja odabir
najjednostavnijeg znanstvenog objasnjenja koje odgovara dokazima. U filogeniji to
podrazumijeva da je najbolja hipoteza ona koja zahtjeva najmanje evolucijskih
promjena (University of California Museum of Paleontology 2008). Kod metode
najveCe parsimonije koristi se stanje znacajki (primjerice nukleotid na odredenoj
poziciji u sekvenci) te se najkraci put koji vodi do toga stanja odabire kao najbolje

filogeneticko stablo. Ova metoda traZi stablo koje zahtijeva najmanji broj evolucijskih
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promjena koje mogu objasniti razlike izmedu proucavanih operativnih taksonomskih
jedinica (Li 1997, Stearns i Hoekstra 2005, Helfman i sur. 2009). Metoda najvece
parsimonije temelji se na hipotezi da je stablo koje zahtjeva manje supstitucija bolje od
onoga koje zahtjeva viSe supstitucija, odnosno temelji se na odabiru filogenetickih
stabala na nacin da se minimalizira ukupna duljina stabla, odnosno broj evolucijskih
koraka potrebnih da se objasni odredeni set podataka. Metoda najvece parsimonije
matematicki se prikazuje formulom u nastavku, gdje je L(z) duljina stabla z, B broj
grana, N broj znacajki, k' i k™ dva ¢vora koja se pojavljuju na svakoj K grani, Xij i Xkj
elementi matrice ulaznih podataka, a diff(y,z) funkcija koja odreduje troSak
transformacije iz stanja y u stanje z duz bilo koje grane. Koeficijent wj dodjeljuje tezinu

svakoj znacajki (Swofford i sur. 1996).
L(t)= Xk=1 X1 wjx diff (xcj, Xic)

Na metodu najvece parsimonije utjeCe nejednaka stopa evolucije 1 obrasci
supstitucije nukleotida (Li 1997), a korisna je za izradu filogenetickih stabala blisko
srodnih haplotipova (Helfman 1 sur. 2009). Huelsenbeck 1 Hillis (1993) istrazivali su
uspjesnost filogenetickih metoda te utvrdili da metoda parsimonije zahtjeva vec¢i broj
varijabilnih znacajki (100-500 varijabilnih mjesta) za to¢nu rekonstrukciju

filogenetickih odnosa.

Kod metode najvece parsimonije, za opisivanje filogenetic¢kih stabala, odnosno

koli¢ine homoplazije koriste se sljedeci indeksi:
INDEKS KONZISTENCIJE (CI)

Indeks konzistencije je mjera koja opisuje koli¢inu homoplazije na
filogenetickom stablu, a izraZzava se kao minimalni broj promjena pojedine znacajke u
odnosu na duZinu stabla. Vrijednost indeksa konzistencije se kre¢e od 0 do 1. Ukoliko
je CI=1, tada homoplazija nije prisutna. Sto se vrijednost CI vise priblizava 0, to je veca

koli¢ina homoplazije na filogenetic¢kom stablu (Kluge i Farris 1969, Farris 1989).

minimalni broj promjena
Cl= I PTOTe2 % 100

duzina stabla
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INDEKS HOMOPLAZIJE (HI)
Indeks homoplazije je mjera za stupanj homoplazije, a izracunava se formulom:
HI=1-ClI
RETENCIISKI INDEKS (RI)

Retencijski indeks je mjera kojom se izrazava koli¢ina sinapomorfije (znacajka
zajednicka pretku i njegovim potocima) u filogenetickom stablu, odnosno udio
sinapomorfije u znacajkama koji se zadrzava kao sinapomorfija u filogenetickom stablu.
RI se izracunava formulom u nastavku, gdje G predstavlja najvec¢i broj promjena
znacajke, S uoceni broj promjena, a M najmanji broj promjena. Ukoliko je RI=1, tada
homoplazija nije prisutna, a ukoliko je RI=0, tada znacajke pokazuju najvecu mogucu

koli¢inu homoplazije (Farris 1989).

_ G-S

INDEKS RESKALIRANE KONZISTENCIJE (RC)

Indeks reskalirane konzistencije je mjera koja pokazuje razinu uklapanja
pojedine znacajke u filogeneti¢ko stablo. Sto se ova mjera vie priblizava 0, to se
znacajka slabije uklapa u filogeneticko stablo (Farris 1989). Indeks reskalirane

konzistencije izracunava se formulom:
RC=CI xRI

Metoda najvece vjerodostojnosti

Metoda najvece vjerodostojnosti evaluira hipotezu o evolucijskoj povijesti u
smislu vjerojatnosti da je predloZeni model evolucijskih procesa proizaSao iz odredenog
seta podataka. Ova metoda je korisna jer esto daje procjene koje imaju niZu varijancu
od ostalih metoda, odnosno od svih filogenetickih metoda na nju najmanje utjecu
pogreske u uzorkovanju te krSenje pretpostavki (Swofford 1 sur. 1996), a cesto je
koriStena za procjenu nedavnih divergencija (Arbogast i sur. 2002). Zbog prisutnosti
homoplazije u sekvencama, metode koje su bazirane striktno na parsimoniji ne mogu

izdvojiti sve informacije dostupne u sekvencama. Upravo zbog toga se Cesto koriste
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metode najveée vjerodostojnosti (Stearns i Hoekstra 2005). Kod metode najveée
vjerodostojnosti trazi se najveéa vjerojatnost stanja znacajki unutar istrazivanih
sekvenci za svako stablo te se odabire ono s najve¢om vjerojatnosti (Felsenstein 1973,
1981). Dakle, najbolje stablo je ono s najveom vjerojatnoSéu opazanja podataka

(Stearns i Hoekstra 2005).

Kod metode najvece vjerodostojnosti koristi se model evolucije sekvenci DNA
kako bi se odredila vjerojatnost alternativnih filogenetickih stabala te je stablo s
najve¢om vjerodostojnosti prihvaceno. Ova metoda ima prednost nad tradicionalnom
metodom parsimonije, koja moze dati pogreSne rezultate ako se stopa evolucije
razlikuje u razli¢itim linijama (Felsenstein 1981, Beerli 2009). Osnovni model ove
metode pretpostavlja jednaki tip nasumic¢nih promjena u svim granama stabla (Stearns i
Hoekstra 2005). Dakle, kao i metoda parsimonije, metoda najveée vjerodostojnosti trazi
najjednostavnije rjeSenje, ali dozvoljava ugradivanje znanja o tome kako se sekvence
DNA mijenjaju kroz vrijeme (Helfman i sur. 2009), odnosno ima pretpostavke vezane

uz stopu evolucije i obrazac supstitucije nukleotida (Li 1997).

Bayesova metoda

Bayesova metoda je statisticka metoda za izvodenje filogenetickih zakljucaka
koriStenjem varijante Markov chain Monte Carlo analize. Kod Bayesovih analiza,
filogenija se temelji na posteriornim vjerojatnostima filogenetickih stabala (Rannala i
Yang 1996, Yang i Rannala 1997, Huelsenbeck i Ronquist 2001, Arbogast i sur. 2002).
Posteriorna vjerojatnost i-tog filogenetickog stabla (ti) uvjetovanog poravnavanjem

sekvenci DNA (X) racuna se koriStenjem Bayesovog teorema:

_ fXT) &
f(ai | X) = D
ijlf(X|Tl)f(‘u)

Bayesova metoda prvo uspostavlja osnovna ocekivanja (prethodna vjerojatnost),
a zatim procjenjuje vjerojatnost opazanja podataka s obzirom na osnovna ocekivanja
(posteriorna  vjerojatnost). Dakle, odabire se filogenetiCko stablo koje cini
najvjerojatnijima grane i duljine grana u filogenetickom stablu (Stearns i Hoekstra
2005).
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Metoda samopodrZanja

Metoda samopodrzanja (engl. bootstrap) je kompjuterska tehnika za procjenu
statistike ili parametara u slucajevima kada je tesko dobiti distribuciju analiticki (Efron
1982). U filogeneticka istrazivanja ovu je metodu uveo Felsenstein (1985), kao nacin
procjene intervala pouzdanosti filogenetickih hipoteza (Li 1997). U filogenetickim
analizama, metoda samopodrzanja ponovno uzorkuje set podataka nekoliko stotina ili
tisu¢a puta, kako bi se odredilo koliko je snazno podacima podrzana svaka grana u
filogenetickom stablu. Pri tome, grane koje se razlikuju u jednoj ili dvije mutacije imat
¢e nisku podrzanost. Ako su rezultati ove metode > 90 %, grana se moze smatrati

snazno podrzanom (Helfman 1 sur. 2009).
Filogeneticka stabla

U filogenetickim istraZivanjima, evolucijski odnosi izmedu grupa organizama
prikazuju se filogenetickim stablima. DonoSenje filogenetickih zakljucaka prilikom
izrade filogenetiCkih stabala ima za cilj definirati specificni slijed koji vodi do
odredivanja stabla ili definirati kriterije za usporedbu alternativnih filogenija i1
odlu¢ivanja koja je bolja. Ciste algoritamske metode ukljuuju sve oblike analiza
klastera u parovima (engl. UPGMA — pair-group cluster analysis) i druge metode
racunanja udaljenosti, kao $to je metoda susjednog zdruzivanja. Drugi set metoda ima
dva logicka koraka. Prvi korak je definiranje kriterija optimalnosti za evaluaciju stabla,
a drugi je koriStenje specificnih algoritama za racunanje vrijednosti ciljane funkcije 1
pronalaZenje stabala koja prema ovom kriteriju imaju najbolje vrijednosti. Filogeneticki
zakljuci se temelje na nasljedivanju znacajki od pretka te na evolucijskoj povijesti koja
je definirana promjenama u ovim znacajkama. Razlike koje su posljedica epigenetickih
(nasljedne promjene fenotipa koje ne ukljucuju promjene u sekvenci DNA) ili okoli$nih
faktora ne daju korisne filogeneticke informacije te se moraju izbjegavati. Analize
polozaja pojedinih nukleotida unutar skupine koja se analizira trebale bi dovesti do
jedinstvenog polozaja nukleotida kod zajedni¢kog pretka. Osim za visoko konzervirane
sekvence, dogadaji umetanja/brisanja nukleotida moraju se uzeti u obzir, kako bi se
ispunila pretpostavka da su nukleotidi na odgovaraju¢im pozicijama u razli¢itim

sekvencama zapravo homologni (Swofford i sur. 1996).
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Filogeneticko stablo je prikaz koji se sastoji od ¢vorova i grana, a u kojem samo
jedna grana povezuje dva susjedna &vora (slika 2.17.). Cvorovi predstavljaju
taksonomske jedinice, koje mogu biti vrste, populacije, jedinke ili geni, a grane
definiraju odnose izmedu jedinica u smislu podrijetla i predaka. Uzorak grananja stabla
naziva se topologija. Duljina grana obi¢no predstavlja broj promjena do kojih je doslo u
toj grani. Cvorovi unutar filogenetickih stabala dijele se na vanjske i unutrainje. Vanjski
¢vorovi predstavljaju postoje¢e taksonomske jedinice koje se analiziraju, a joS se
nazivaju i operativnim taksonomskim jedinicama (engl. operational taxonomic units -
OTU). Unutrasnji C¢vorovi predstavljaju ancestralne jedinice (linije). Grane
filogenetickih stabala klasificiraju se na vanjske (periferne) i unutarnje. Takoder,
postoje dva nacina prikazivanja filogenetickih stabala. Prvi nacin je taj da grane nemaju
skalu, odnosno njihove duljine nisu proporcionalne broju promjena indiciranima na
svakoj grani. Kod grana koje imaju skalu, njihova duljina je proporcionalna broju
evolucijskih promjena (Li 1997).

grana
i
& takson 1
korijen — ‘ unutrainje
y takson2 | @rupe
takson 3
& vonjska
grupa

unutrain)i tvor (zajednicki
predak)

L vanjskiévor

Slika 2.17. Osnovni dijelovi filogenetickog stabla (prilagodeno iz Stearns i Hoekstra 2005)

Nadalje, filogeneticka stabla mogu biti ukorijenjena ili neukorijenjena. Kod
ukorijenjenih stabala postoji ¢vor koji se naziva korijen te iz njega vodi put (grana)
prema bilo kojem drugom ¢voru u stablu. U ovom slu¢aju smjer svakog puta odgovara
evolucijskom vremenu, a korijen predstavlja zajednickog pretka svih operativnih
taksonomskih jedinica. Neukorijenjeno filogeneticko stablo prikazuje samo odnose

izmedu operativnih taksonomskih jedinica, ali ne definira evolucijski put. Ono ne
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zahtijeva pretpostavke ili znanje o zajednickom pretku taksonomskih jedinica. Vecina
metoda rekonstrukcije filogenetickih stabala daje neukorijenjena stabla. Da bi se ovakva
stabla ukorijenila, obi¢no je potrebna vanjska grupa (engl. outgroup) za koju postoje
dodatne informacije, poput paleontoloskih dokaza, koji jasno ukazuju na to da se ova
grupa odvojila ranije od operativnih taksonomskih jedinica. Slijed dogadaja specijacije
koji je doveo do nastanka bilo koje grupe operativnih taksonomskih jedinica je
povijesno jedinstven. Stoga, samo jedno od svih mogucih filogeneti¢kih stabala koja se
mogu rekonstruirati s odredenim brojem operativnih taksonomskih jedinica predstavlja
stvarnu evolucijsku povijest. Filogenetic¢ko stablo koje se dobije koristenjem odredenog
seta podataka i primjenom odredenih metoda filogeneticke rekonstrukcije naziva se
izvedeno stablo. Kod rekonstrukcije filogenetickih stabala treba imati na umu da
divergencija dvaju gena uzorkovanih iz dvije razliCite vrste moze prethoditi divergenciji
ovih vrsta, §to moze dovesti do precjenjivanja duljine grana i predstavljati problem kod
istrazivanja vrsta koje su nedavno divergirale, upravo zbog komponente polimorfizma
gena. Kako bi se izbjegla rekonstrukcija krivih filogeneti¢kih stabala, potrebno je
prilikom rekonstrukcije koristiti vise razli¢itih gena. Takoder, preporuca se koristiti veci
broj uzoraka kako bi se izbjegle pogresSke do kojih dolazi zbog nasumi¢nih supstitucija

nukleotida (Li 1997).
Filogeneticke mreze

Procjena genealoSkih odnosa na populacijskoj razini predstavlja niz problema
tradicionalnim metodama filogeneticke rekonstrukcije. Ove metode, poput parsimonije i
metode najvece vjerodostojnosti, imaju pretpostavke koje nisu ispunjene na
populacijskoj razini te zahtijevaju velik broj varijabilnih znacajki da bi to¢no
rekonstruirale filogenetiCke odnose (Huelsenbeck 1 Hillis 1993), a na razini populacije
obi¢no nema takve varijabilnosti. Kombinacija ovih u€inaka primjerice mozZe navesti
metode parsimonije na stvaranje velikog broja stabala na populacijskoj razini, bez
rezolucije izmedu setova podataka te takoder moze dovesti do potvrde znacajnosti
dobivenih odnosa (Bandelt 1 sur. 1995). Dakle, potreban je alternativan pristup koji ¢e
dati to¢ne procjene genealogije gena na populacijskoj razini, a koji uzima u obzir
evolucijske procese na populacijskoj razini koji nisu adresirani u tradicionalnim

metodama (Clement i sur. 2000). Upravo u tu svrhu koriste se filogeneticke mreze, koje
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su korisne kod filogenetic¢kih analiza odnosa kada je prisutna hibridizacija, horizontalni

prijenos gena, rekombinacija ili umnoZzavanje gena (Huson i Bryant 2005).
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2.5. Recentna morfoloSka i filogeneticka istrazivanja u
sistematici roda Scardinius u jadranskom slijevu

Zbog velike morfoloske sli¢nosti vrsta unutar roda Scardinius, kao i nedostatka
detaljnih filogenetickih istrazivanja, taksonomski poloZzaj i to¢na rasprostranjenost vrsta
unutar ovog roda dugo su bili predmet rasprava i jo§ uvijek nisu u potpunosti razjasnjeni
(Karaman 1928, Vukovic i IvaniSevi¢ 1962, Ketmaier i sur. 2003, Ketmaier i sur. 2004,
Bianco i Kottelat 2005, Perea i sur. 2010, Tutman i sur. 2016). U nastavku je dan
pregled recentnih morfoloskih i filogenetic¢kih istrazivanja vrsta unutar ovog roda U
jadranskom slijevu. Pregled morfoloskih istraZivanja odnosi se prvenstveno na drlju,
peskelja i crvenperku, s obzirom na to da su za izradu ovog doktorskog rada provedena
morfoloska istrazivanja populacija ovih vrsta, dok pregled recentnih filogenetickih

istrazivanja ukljucuje sve vrste unutar roda na podrucju jadranskog slijeva.

2.5.1. Recentna morfoloSka istrazivanja

Martinovi¢  (1995) je istrazivala taksonomske osobitosti vrste S.
erythrophthalmus jadranskog slijeva. U svom diplomskom radu navodi da su istrazivane
podvrste S. e. hesperidicus iz Krke i Vranskog jezera na otoku Cresu, S. e.
erythrophthalmus iz Save te S. e. scardafa s lokaliteta Bacinska jezera, Neretva - Kulti i
Neretva - Desne. Na jedinkama su izmjerene morfometrijske i utvrdene meristicke
znacajke. Perajna formula utvrdena za uzorke S. e. hesperidicus iz rijeke Krke, gdje se
prema dana$njoj sistematici radi o drlji, je D III 8-9, A 111 10, P 1 15, V 11 8, a jedinke su
imale 40-41 ljusku u bo¢noj pruzi. Za uzorke ove vrste iz Vranskog jezera na otoku
Cresu utvrdena je perajna formula D III 8-9, A 11 10, P I 15, V 1l 8, a jedinke su imale
40 ljusaka u bo¢noj pruzi. Kod uzoraka crvenperke utvrdena je perajna formula D III 9,
A 1l1 10-11, P 1 15, V 11 8. Za uzorke S. e. scardafa iz Neretve i Bacinskih jezera, gdje
se prema danasnjoj sistematici radi o peskelju, utvrdena je perajna formula D 111 8, A 1lI
9, P 114-15, V Il 8, a jedinke su imale 39-40 ljusaka u boc¢noj pruzi. Morfometrijski
omjeri populacija dobiveni istrazivanjem koje je provela Martinovi¢ (1995) uglavnom
su ujednaceni te se populacije razlikuju u varijabilnosti pojedinih omjera. Izmedu
ostalih, srednje vrijednosti dobivenih omjera standardne duljine tijela (SL) i ukupne
duljine tijela (TL) su iznosile za uzorke iz Krke 80,91 %, Vranskog jezera na otoku
Cresu 83,21 %, Bacinskih jezera 82,68 % te Neretve 83,03 %. Srednje vrijednosti
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omjera duljine glave (c) i SL su iznosile za uzorke iz Krke 24,59 %, VVranskog jezera na
otoku Cresu 23,08 %, Bacinskih jezera 25,85 % te Neretve 25,05 %, dok su srednje
vrijednosti omjera najvece visine tijela (H) 1 SL iznosile za uzorke iz Krke 30,69 %,

Vranskog jezera na otoku Cresu 33,84 %, Bacinskih jezera 28,91 % te Neretve 28,79 %.

Topi¢ Popovi¢ 1 sur. (2001) proveli su istrazivanje zdravstvenog statusa
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu te navode da se radi o podvrsti S. e.
hesperidicus. Zabiljezena je srednja vrijednost SL kod muzjaka od 256 mm, a kod
7enke 243 mm. Sprem i sur. (2010) godine su takoder proveli istraZivanje
morfometrijskih znacajki jedinki iz Vranskog jezera na otoku Cresu te navode da se radi
o vrsti S. erythrophthalmus, no vjerojatno se radi o pogre$noj determinaciji vrste. Kod
uzorkovane jedinke duljina tijela (TL) je iznosila 617 mm, a standardna duljina tijela
(SL) 541 mm.

Vali¢ 1 sur. (2013) istrazivali su populacije drlje iz Vranskog jezera na otoku
Cresu i rijeke Krke. Temeljem dobivenih rezultata autori smatraju da uzorci iz
Vranskog jezera na otoku Cresu pripadaju vrsti S. hesperidicus. Izmjerene srednje
vrijednosti TL za uzorke drlje iz rijeke Krke iznose 105, 123, 112, 148, 120, 163, 198 i
128 mm, a srednje vrijednosti SL 86, 98, 89, 120, 100, 127, 168 i 103 mm. Izmjerene
srednje vrijednosti TL za uzorke iz Vranskog jezera na otoku Cresu iznose 322, 319,
3371 325 mm, a srednje vrijednosti SL 262, 264, 274 i 266 mm. Autori takoder navode
da je zabiljezena crvena boja svih peraja kod ovih jedinki, S$to je inate morfoloSka

znacajka crvenperke.

Dul¢i¢ 1 sur (2009) istrazivali su slatkovodnu faunu Hutovog blata te zabiljezili
nove duzinsko-masene odnose 1 maksimalne veliCine za Sest endemskih vrsta,
ukljucujuéi peskelja. Najmanja zabiljezena je 99 mm, a najveéa 390 mm. Ivankovi¢
(2016) je proveo istrazivanja morfometrijskih 1 meristickih znacajki peskelja iz
Deranskog jezera u Bosni i Hercegovini. Ovim istrazivanjem utvrdena je perajna
formula peSkelja D III 8, A II1 9, V18, P I 13, a broj ljusaka u bo¢noj pruzi iznosio je
od 38 do 42, sa sporadi¢nim pojavom broja ljusaka 37 i 43. Najveca ukupna duljina
(TL) peskelja iznosila je 404 mm, a najmanja 142 mm, dok je srednja vrijednost omjera
SLi TL iznosila 83,40 %.
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Salaj (2017) je istrazivala rast i kondiciju peskelja u porje¢ju Neretve na
uzorcima iz Deranskog jezera. Najveca zabiljeZzena ukupna duljina (TL) iznosila je 404
mm, najmanja 142 mm, a srednja vrijednost TL 228,1 mm. U uzorku od 55 jedinki,
najvecu zastupljenost su imale jedinke ¢ija je TL bila 220 - 240 mm, a najmanju jedinke

¢ija je TL iznosila 380 - 400 mm.

2.5.2. Recentna filogeneticka istrazivanja

Rezultati filogenetickih istrazivanja gena za citokrom b vrsta unutar rodova
Telestes i Scardinius, dobivenih metodom najvece vjerodostojnosti, koja su proveli
Ketmaier i sur. (2004) pokazala su odvajanje vrsta S. acarnanicus i S. graecus od vrsta
S. erythrophthalmus i S. scardafa. Takoder, zanimljivo je da dobiveni filogram
pokazuje i odvajanje populacija S. erythrophthalmus iz Italije od uzoraka ove vrste iz
rijeke Krke te Skadarskog jezera.

Freyhof i sur. (2005) istrazivali su filogeneticke odnose vrsta unutar rodova
Squalius i Scardinius. Koristena je metoda najvece vjerodostojnosti, a istrazivani gen je
bio gen za citokrom b. Kod jednog uzorka S. dergle iz Buskog jezera (BiH) zabiljeZena
je mitohondrijska DNA podrijetlom od vrste Squalius tenellus. Vrsta S. dergle je dijelila
sve dijagnosticke morfoloske znacajke i sli¢nosti s rodom Scardinius. Autori smatraju
da su antropoloski utjecaji koji su rezultirali izgradnjom brane 1962. godine vjerojatno
bili uzrok hibridizacijskih dogadaja. Iako je doSlo do hibridizacije, unato¢ tome Sto su
ove dvije linije daleko srodne (genska udaljenost (engl. p-distance) je iznosila p = 11,2
%), autori zaklju¢uju da se introgresijski hibridizacijski dogadaji mogu smatrati

moguéim izmedu leuciscina i ciprinida, odnosno izmedu vrsta koje nisu blisko srodne.

Perea i sur. (2010) istrazivali su filogeneticke odnose vrsta unutar potporodice
Leuciscinae na perimediteranskom podrucju temeljem analize jezgrinih (RAG1 1 S7) i
mitohondrijskih biljega (cytb 1 COxI), a koriStene metode filogeneticke rekonstrukcije
su Bayesova metoda, metoda najvece vjerodostojnosti i metoda najvece parsimonije.
Sukladno rezultatima ovog istrazivanja, rod Scardinius predstavlja zasebnu liniju unutar
potporodice Leuciscinae, a unutar njega dolazi do grupiranja pojedinih vrsta. S.
acarnanicus se odvaja od svih ostalih istrazivanih vrsta unutar roda, dok se unutar te

grupe zasebno jos izdvaja S. graecus. Prema dobivenom filogenetickom stablu, najblize
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srodne su vrste S. plotizza, S. hesperidicus i S. scardafa, dok se crvenperka odvaja od
ovih vrsta. Autori navode da je analiza nezavisnih mitohondrijskih i jezgrinih markera
podrzala iste linije, ali da bazalni odnosi nisu bili uskladeni, odnosno analiza gena za

citokrom b je dala najbolju razlucivost odnosa unutar pojedinih linija.

Kako bi odredili taksonomsku pripadnost i filogeneticke odnose populacije roda
Scardinius iz Vranskog jezera na otoku Cresu, Vali¢ i sur. (2013) proveli su
filogeneticke analize sekvenci gena za citokrom b koriStenjem Bayesove metode. Za
usporedbu su koristeni uzorci drlje, S. dergle, ulovljeni u rijeci Krki u Hrvatskoj te
uzorci iz banke gena. Kod obje uzorkovane populacije pronaden je samo jedan haplotip
gena za citokrom b, a genska udaljenost izmedu haplotipova je iznosila 0,5 %. Sukladno
dobivenim rezultatima, uzorci iz Vranskog jezera na otoku Cresu grupiraju se s
uzorcima S. hesperidicus (uzorci iz rijeke Adige, Italija), a S. dergle iz rijeke Krke se
grupira s uzorkom S. hesperidicus preuzetim iz banke gena te se radi o uzorku iz rijeke
Krke koji je koriSten u istrazivanjima koje su proveli Perea i sur. (2010). Prema
dobivenom filogramu, podrZanost unutarnjih grana je dobra, dok je podrZanost ovog
klastera slaba. Autori navode da se uzorak S. dergle iz Buskog jezera potpuno odvaja od
ostalih vrsta roda Scardinius, no ovdje se radi o uzorku iz banke gena (pristupni kod
AY549458) iz istraZivanja koje su proveli Freyhof i1 sur. (2005). Kako autori navode,
radi se o uzorku koji ima mtDNA Squalius tenellus, odnosno radi se o slucaju
hibridizacije izmedu ova dva roda te je ovo razlog Sto se S. dergle ne grupira na
filogenetickom stablu koje su dobili Vali¢ 1 sur. (2013) s ostalim vrstama roda
Scardinius. Temeljem dobivenih rezultata Vali¢ i sur. (2013) smatraju da uzorci iz
Vranskog jezera na otoku Cresu pripadaju vrsti S. hesperidicus. Takoder, autori navode
da se uzorci crvenperke iz Italije grupiraju zajedno i odvajaju od uzoraka crvenperke iz
ostalih podrucja njene rasprostranjenost te predlazu da se kod ovih uzoraka zapravo radi

0 vrsti S. hesperidicus.

Karatas i sur. (2016) proveli su filogeneticke analize gena za citokrom b uzoraka
S. elmaliensis iz Turske te uzoraka ostalih vrsta unutar roda preuzetih iz banke gena,
metodom najveée vjerodostojnosti. Na dobivenom filogramu odvajaju se dvije zasebne
linije. U prvoj liniji, koja ima slabu podrzanost (podrzanost grane je 48), grupiraju se S.

acarnanicus, S. graecus, S. erythrophthalmus te S. elmaliensis, dok se u drugoj liniji,
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koja ima dobru podrzanost, grupiraju S. dergle, S. hesperidicus, S. plotizza i S. scardafa.
Unutar druge linije, S. dergle i S. hesperidicus se grupiraju zajedno.

Ivankovi¢ (2016) je proveo istrazivanja vrsta svali¢ (strugac) (Squalius svallize),
peskelj (Scardinius plotizza) i makal (Squalius microlepis) s podru¢ja donje Neretve, a
uzorci su prikupljeni na Deranskom jezeru i rijekama Bregavi i Krupi u Bosni i
Hercegovini te rijeci Matici u Republici Hrvatskoj. Filogeneticki odnosi istrazivanih
vrsta temeljem gena za citokrom b utvrdeni su metodom susjednog zdruzivanja. Od pet
istrazivanih sekvenci peskelja utvrdeno je pet razlicitth haplotipova. Na temelju
dobivenog filograma autor navodi da su vrste roda Squalius, Squalius microlepis i

Squalius svallize, medusobno srodnije, dok se peskelj odvaja kao udaljenija od njih.

Uz navedene filogeneticke analize vrsta roda Scardinius, Geiger i sur. (2014) su
proveli viSestruke grupne analize barkodova DNA za 3165 uzoraka slatkovodnih riba iz
mediteranskih ZzariSta bioraznolikosti, koje pokrivaju 98 % poznatih vrsta na tom
podrugju te temeljem dobivenih rezultata navode da su vrste S. scardafa, S. hesperidicus
i S. plotizza blisko srodne vrste koje se razlikuju po morfoloskim znacajkama. Bianco i
sur. (2004) proveli su istrazivanje kromosoma osam vrsta unutar rodova Rutilus i
Scardinius te su utvrdili Kkariologiju za vrste S. graecus, S. erythrophthalmus, S.

acarnanicus i S. scardafa.
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2.6. Raznolikost, uzroci ugrozenosti i mehanizmi zastite
slatkovodnih riba u jadranskom slijevu

2.6.1. Raznolikost slatkovodnih riba u jadranskom slijevu

Bianco i Ketmaier (2015) navode da su apeninski i balkanski poluotoci
faunisticki  najreprezentativnija podrucja istoéne Euro-mediteranske regije i
predstavljaju zarista raznolikosti endemskih slatkovodnih riba. Od oko 217 endemskih
vrsta zabiljezenih u perimediteranskim zemljama, jedna trecina je zabiljezena u Italiji,
Hrvatskoj, Albaniji i Crnoj Gori. Caleta i sur. (2015) navode da u jadranskom slijevu,
¢ija je ukupna povrsina 21.405 km?, obitava 80 vrsta riba. U vodotoke jadranskog
slijeva uneseno je 10 stranih vrsta, ali i 13 vrsta koje su u proslosti naseljavale samo
vode dunavskog slijeva. Vodotoke ovog podrucja naseljava veliki broj endemskih vrsta
i podvrsta. Endemi hrvatske ihtiofaune velikim su dijelom povezani s osebujnim krskim
staniStima podzemnih voda. U odnosu na rijeke dunavskog slijeva, rijeke jadranskog
slijeva su kratke i izolirane (Mrakov¢i¢ i sur. 1995). Vrlo Cesto teku kroz duboke
kanjone, stvarajuci slapove 1 jezera. Kada prolaze kroz krSka polja teku vrlo sporo. Tada
su im obale plitke, a dna korita mekana i obrasla bujnom vodenom vegetacijom. Obiluju
vodom u jesenjem i proljetnom razdoblju, a ljeti mogu u potpunosti presusSiti. Znacaj
ovih rijeka, osobito na podru¢ju Dalmacije, ocituje se u velikom broju endemskih vrsta

riba (Caleta i sur. 2015).

Kao posebnu ihtioloSku subregiju zapadnog Balkana potrebno je izdvojiti
Dalmaciju, ¢ije rijeke nastanjuje gotovo 40 endemskih vrsta riba. S velikim brojem
endema jadranske rijeke spadaju u ihtioloski najzanimljivije podrucje hrvatske i
europske faune. U njihovoj su endemskoj fauni zastupljene vrste rodova Salmo,
Aulopyge, Chondrostoma, Telestes, Phoxinellus, Delminichthys, Squalius, Rutilus,
Scardinius, Cobitis, Barbus i Knipowitschia. Endemske vrste riba koje nastanjuju vode
jadranskog slijeva od neprocjenjive su vrijednosti i ¢ine znacajan dio europske
bioraznolikosti. Mnoge vrste, a posebno podvrste, jo§ uvijek nisu taksonomski
prepoznate te su predmet istraZivanja, kako hrvatskih, tako i svjetskih znanstvenika
(Caleta i sur. 2015).
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Istrazivanje koje su proveli Glamuzina i sur. (2010) na podruc¢ju Hercegovine,
pokazalo je da je najvisi stupanj raznolikosti ihtiofaune prisutan u srednjem i donjem
dijelu rijeke Neretve s moc¢varnim podru¢jima Hutovog i Mostarskog blata (podrucje
cijelom uzorku je S. plotizza. Podrucje koje obuhvaca vodotoke Glamockog, Livanjskog
1 Duvanjskog polja s akumulacijom Busko blato, razmjerno je slabo istrazeno, a do sada
je zabiljezeno 15 vrsta slatkovodnih riba, od ¢ega su osam vrsta endemi jadranskog

slijeva, izmedu ostalih i S. dergle.

2.6.2. Uzroci ugrozenosti slatkovodnih vrsta riba

Helfman i sur. (2009) navode da je glavni ishod okolisno destruktivnih ljudskih
aktivnosti gubitak bioloske raznolikosti i posljedicna homogenizacija stanista,
genotipova i zajednica riba. Povijesno gledano, stopa izumiranja je bila jedna do dvije
vrste godiSnje, a danas je ona 10 do 100 puta veca upravo zbog negativnih ljudskih
utjecaja na staniSta (osim tijekom razdoblja masovnih izumiranja). Ljudski utjecaji
uzrokuju gubitak 1 promjene slatkovodnih staniSnih uvjeta, Sto se odnosi na uklanjanje
nanosa i naplavina, kanaliziranje, izgradnju pregrada i brana, promjene hidroloskog
rezima, unos stranih invazivnih vrsta, crpljenje vode, oneciS¢enje, komercijalnu
eksploataciju te globalne klimatske promjene (Lévéque i sur. 2008, Helfman i sur. 2009,
Bianco i Ketmaier 2015). Reyjol i sur. (2008) navode da je perimediteransko podrucje
jedna od regija koje su najpodloznije utjecaju klimatskih promjena, koji ¢e se vjerojatno

ocitovati ubrzanom kolonizacijom stranih invazivnih vrsta na ovom podrucju.

Crivelli i Maitland (1995b) navode da su u sjevernom Mediteranu, zbog
razli¢itih prijetnji 1 loSeg upravljanja mocvarnim podru¢jima mnoge vrste pod
prijetnjom izumiranja, a nekoliko vrsta je izumrlo posljednjih godina. Autori navode da
su glavni pritisci vodenim ekosustavima preusmjeravanje vodenih tokova, crpljenje
vode, introdukcija stranih vrsta, prenoSenje autohtonih vrsta, onecis¢enje iz industrija,
domacinstava 1 poljoprivrede, izgradnja brana i drugih vodnih gradevina, regulacija
rijeka, razliCiti Stetni nacini koriStenja zemljiSta, nedostatak strateskog upravljanja
vodnim podruc¢jima te uniStavanje staniSta. Smith 1 Darwall (2006) u pregledu statusa i
rasprostranjenosti slatkovodnih endemskih vrsta riba u Mediteranu takoder navode da

su glavne prijetnje slatkovodnim ekosustavima eutrofikacija uzrokovana urbanim
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sustavima odvodnje i ispiranjem gnojiva s poljoprivrednih povrsina, crpljenje vode u
svrhu dobivanja pitke vode i navodnjavanja, izgradnja brana koje ograni¢avaju protok
sedimenta i1 hranjivih tvari te utjeCu na migracije vrsta, prekomjerni ribolov te

industrijsko oneciséenje.

Endemske vrste osobito su osjetljive i obi¢no imaju malu sposobnost prilagodbe
na promjene vanjskih c¢imbenika. Uglavnom su rasprostranjene u nekada$njim
glacijalnim refugijima i usko su vezane uz okoli§ koji naseljavaju, a nedovoljna
istrazenost i popularizacija u $iroj javnosti ne pridonose njihovoj zastiti u prirodi
(Mrakov¢i¢ 1 sur. 2006). Regulacija rijeka, izgradnja hidroelektrana i industrijsko
oneciScenje, uz veoma ograni¢enu rasprostranjenost ovih vrsta, su glavni uzroci
ugrozenosti endemskih vrsta (Mrakov¢i¢ 1 sur. 1995). Najveéi utjecaj na ugrozenost
slatkovodnih riba u Hrvatskoj imaju degradacije staniSta, melioracije 1 regulacije
vodotoka, one€is¢enje vodotoka, strane i prenesene vrste, klimatske promjene, ribarstvo

i turizam (Mrakovd&ié i sur. 2006, Caleta i sur. 2015).

Izgradnjom brana u Bosni i Hercegovini za hidroelektrane (Jablanica, Grabovica
1 Salakovac) kontinuirani tok Neretve presjeCen je na nekoliko mjesta na kojima se
postepeno formiraju vodene akumulacije (Kosori¢ i sur. 1983, Glamuzina i sur. 2011).
Tako je gotovo cijeli srednji tok izgubio znacajke tekucice. Na objektima hidroelektrana
nisu izgradene riblje staze za migracije riba pa se danas moZe govoriti samo o gornjem i
donjem toku Neretve s karakterom tekucice. Navedenim aktivnostima doslo je do
znaCajnih poremecaja u ovom ekosustavu, Sto se odrazilo ne samo na gustoce
populacija, nego i na broj vrsta riba. Kosori¢ (1978) navodi da je u Hutovom Blatu
staniSte peskelja bilo pogodnije prije poribljavanja Saranom (1971. 1 1972. godine), da
bi narednih godina populacije ove vrste pale na gotovo polovicu ranijeg udjela u
ukupnoj populaciji riba. Mrakov¢i€ 1 sur. (2006) navode za peSkelja da je, iako dobro
podnosi niske koli¢ine kisika, kao i visoke temperature vode, ova vrsta veoma osjetljiva

na organsko onecis¢enje, regulacije rijeka i isuSivanje moc¢varnih stanista.

Kako bi se obnovila i ofuvala autohtona ihtiofauna Italije, Bianco (1995Db)
predlaze prestanak unosa vrsta, a ako se unosi nastave, autor predlaze zdravstvenu
kontrolu te kontrolu taksonomskog statusa vrsta, istrazivanja rasprostranjenosti Cistih

autohtonih populacija, reintrodukciju autohtonim vrstama te smanjenje politickog i
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ekonomskog pritiska sportskog i komercijalnog ribolova. Takoder, na primjeru S.
scardafa, koja je danas prisutna samo u jezeru Scanno u ltaliji, a nestala je iz ostalih
podrucja zbog unosa crvenperke i primorske uklije, Bianco (2004) isti¢e vaznost
primjene mjera o¢uvanja koje se odnose na zabranu unosa stranih vrsta. Kao posljedica
nekontroliranih unosa stranih vrsta na usko podruéje prirodne rasprostranjenosti ove
vrste, ona je danas kriticno ugrozena (Bianco 2013). Problem unosa stranih vrsta za
o¢uvanje S. knezevici u jezerima Skadar i Ohrid prepoznali su i Bianco i Kottelat (2005)
1 Talevski i sur. (2010) te Talevski i sur. (2010) predlazu i promjenu statusa ove vrste iz
LC (engl. least concerned - najmanje zabrinjavaju¢a) u VU (engl. vulnerable -
osjetljiva). Nadalje, istrazivanje koje su proveli Musovi¢ i sur. (2020) ukazuju na to da
se brojnost drlje u BuSkom blatu u Bosni i Hercegovini, ali i ostalih endemskih vrsta
poput ostrulja i podbile, znacajno smanjila u posljednjih nekoliko desetlje¢a. Autori
takoder kao uzrok smanjenja brojnosti ovih vrsta navode unos stranih vrsta, poput
bezribice i babuske, koje su njihovim istrazivanjem prvi put zabiljezene u BuSkom
blatu. Caleta (2017a) navodi da su glavni uzroci ugrozenosti drlje u Republici Hrvatskoj

onecis¢enje vode te kanaliziranje 1 uredivanje vodotoka.

Za Bosnu 1 Hercegovinu, odnosno podru¢je Hutovog blata, Tutman i sur.
(2012b) navode da je potrebna ucinkovita zaStita staniSta, poboljSanje upravljanja
vodama te primjena mjera za sprjeavanje Sirenja stranih vrsta, kako bi se zastitila
visoka ihtiofaunisticka vrijednost ovog podru¢ja. Tutman i sur. (2012a, 2016) navode da
je za oCuvanje peSkelja potreban dugorocan monitoring populacija i promjena u
hidroloSkom reZimu vodnih tijela koja ova vrsta nastanjuje. Autori navode da su od
posebne vaznosti djelotvorna zastita s poboljSanim mjerama vodnog gospodarenja i
sprjeCavanjem daljnjeg unosa i Sirenja stranih vrsta te predlazu donoSenje IUCN statusa
u kategoriji NT za peskelja u Bosni i Hercegovini. Caleta (2017b) navodi da su glavni
uzroci ugrozenosti peSkelja u Republici Hrvatskoj oneciS¢enje od poljoprivredne
proizvodnje, pretjerano koriStenje vode, unoSenje stranith vrsta te promjene staniSta

uzrokovane jakim antropogenim utjecajem.

Helfman 1 sur. (2009) predlazu donoSenje nacionalne 1 medunarodne legislative koja

promovira odrzivo koriStenje prirodnih dobara, proglaSavanje ihtioloSkih rezervata,
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primjenu mjera predostroznosti kod zaStite vrsta, pra¢enje njihove ucinkovitosti te
prilagodbu sukladno rezultatima pracenja, obnovu degradiranih stanista te edukaciju i
ukljucivanje dionika. Oikonomou i sur. (2014) navode da je kriti¢an korak u utvrdivanju
i evaluaciji konzervacijskih prioriteta odredivanje ihtioloSkih biogeografskih regija.
Crivelli i Maitland (1995a, 1995b) navode da su mjere upravljanja koje bi mogle
doprinijeti smanjenju pritisaka na slatkovodne vrste riba procjena potrebne zastite za
pojedine vrste, upravljanje staniStima i njihova restauracija, prenosenje i reintrodukcija
pojedinih vrsta, uzgoj u zatoCeniStvu i krioprezervacija te poboljSana legislativa na
nacionalnoj i medunarodnoj razini. Rezultati istrazivanja koje su proveli Freyhof i sur.
(2020) sugeriraju da je ¢ak 63 % svih ugrozenih slatkovodnih vrsta riba blize izumiranju
uslijed negativnih utjecaja postojecih hidroelektrana, dok je 55 % svih kriti€no
ugrozenih vrsta pod znaCajnim utjecajem. Autori istiCu da najveéi utjecaj na
slatkovodne vrste riba imaju male hidroelektrane, koje ¢e negativno utjecati na 65 %
ugrozenih vrsta u Mediteranskom bazenu, ukoliko se u buduénosti izgrade sve one koje
su planirane. Zaklju¢no, upravljanje vodnim resursima u mediteranskoj regiji klju¢na je
znacajka buduceg razvoja ovog podrudja, ali i ocuvanja slatkovodne ihtiofaune (Smith i

Darwall 2006).

2.6.3. Mehanizmi zastite slatkovodnih vrsta riba

Danas postoje mnogobrojni mehanizmi zaStite slatkovodnih vrsta riba, od
medunarodnih sporazuma, konvencija 1 direktiva do nacionalnih propisa, crvenih popisa
ugrozenih vrsta te planova upravljanja i akcijskih planova strogo zasticenim vrstama,
kao i planova upravljanja zasticenim podru¢jima i podruc¢jima ekoloske mreze. Jedan od
temeljnih medunarodnih mehanizama zastite vrsta je Crveni popis ugrozenih vrsta na
globalnoj razini Medunarodne unije za o¢uvanje prirode (engl. IUCN Red List) koji se
redovito azurira, a donosi se za pojedine vrste temeljem pravila i kriterija za procjenu
ugrozenosti divljih vrsta i staniSta. Mnoge zemlje temeljem ovih pravila i kriterija
donose i nacionalne crvene popise za ugrozene vrste, a oni sadrze stupanj i osnovne
razloge ugrozenosti vrsta, kao 1 mjere koje je potrebno provesti kako bi se pojedina

vrsta ocuvala (IUCN 2020).

Direktiva o ofuvanju prirodnih stani$ta i divlje faune i flore (Council Directive

92/43/EEC) primjenjuje se u drzavama ¢lanicama Europske unije te zahtijeva od njih
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izdvajanje najvaznijih podrucja, odnosno podrucja ekoloSke mreze Natura 2000, za
svaku pojedinu vrstu i stani$ni tip sukladno prilozima ove direktive. Zemlje Clanice
duzne su odgovarajuce prenijeti odredbe direktive u nacionalno zakonodavstvo, a jedna
od najvaznijih odredbi u smislu ocuvanja ovih podrucja jest provodenje postupka ocjene
prihvatljivosti za ekoloSku mrezu svih strategija, planova, programa i zahvata koji mogu
imati znacajan negativan utjecaj na ciljeve ocuvanja i cjelovitost podrucja ekoloske

mreze.

U Republici Hrvatskoj nacionalni propisi iz kojih proizlaze najvazniji
mehanizmi zastite slatkovodnih vrsta riba su Zakon o zastiti prirode (,,Narodne novine*,
broj 80/13, 15/18, 14/19, 127/19), Zakon o sprjeCavanju unoSenja i Sirenja stranih te
invazivnih stranih vrsta i upravljanju njima (,,Narodne novine®, broj 15/18, 14/19),
Zakon o prekogranicnom prometu i trgovini divljim vrstama (,,Narodne novine®, broj
94/13, 14/19), Zakon o slatkovodnom ribarstvu (,,Narodne novine®, broj 63/19), Uredba
o ekoloskoj mreZi 1 nadleZznostima Javnih ustanova za upravljanje podrucjima ekoloSke
mreze (,,Narodne novine“, broj 80/19) te Pravilnik o strogo zaStiCenim vrstama
(,,Narodne novine®“, broj 144/13, 73/16). Mehanizmi zaStite koji proizlaze iz ovih
propisa osiguravaju neposredno i posredno ocuvanje slatkovodnih vrsta riba, od
provodenja postupaka kojima se osigurava neposredna zaStita njihovih staniSta i
populacija, kao Sto je regulacija zabranjenih radnji sa strogo zasti¢enim vrstama te
izrada Planova upravljanja vrstama s akcijskim planovima ocuvanja, do postupaka
kojima se posredno osigurava o€uvanje slatkovodnih stanista kroz regulaciju unosa i
uklanjanja stranih i invazivnih stranih vrsta, uspostavu zasticenih podru¢ja razli¢itih
kategorija 1 razine zastite, donoSenje planova upravljanja 1 akcijskih planova ostalih
skupina strogo zasti¢enih vrsta, donoSenje planova upravljanja zasSti¢enim podrucjima i
podruc¢jima ekoloske mreZe te strateSko planiranje na drZzavnoj, regionalnoj i lokalnoj

razini.

S obzirom na to da su u fokusu ovog doktorskog rada drlja i peskelj kao
regionalni endemi jadranskog slijeva, vazno je istaknuti da ove vrste nisu strogo
zastiCene vrste u Republici Hrvatskoj, niti se nalaze na prilogu II Direktive o o¢uvanju
prirodnih stanista i divlje faune i flore (Council Directive 92/43/EEC), koji navodi

zivotinjske 1 biljne vrste od interesa za Europsku zajednicu ¢ije ocuvanje zahtijeva
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odredivanje posebnih podru¢ja ofuvanja, odnosno podrucja ekoloske mreze Natura
2000. Od svih vrsta unutar roda Scardinius, na ovom prilogu se nalazi samo vrsta S.
graecus. Drlja 1 peskelj, kao jadranski regionalni endemi, rasprostranjeni su samo u
Republici Hrvatskoj i u Bosni i Hercegovini, u kojoj se peSkelj nalazi na Crvenoj listi
divljih vrsta i podvrsta biljaka, zivotinja i gljiva samo u Federaciji BiH (,,Sluzbene
novine Federacije BiH®, broj 7/14), dok vrste roda Scardinius nisu na Crvenoj listi
zasti¢enih vrsta flore i faune Republike Srpske (,,Sluzbeni glasnik RS, broj 124/12). U
Republici Hrvatskoj drlja ima status gotovo ugrozene vrste (NT), dok je peskelju status
nedovoljno poznate vrste (DD) (Caleta i sur. 2015) 2017. godine izmijenjen u status
osjetljive vrste (VU) (Caleta 2017b). Na crvenom popisu ugrozenih vrsta Medunarodne
unije za oc¢uvanje prirode peskelj ima status najmanje zabrinjavajuce vrste (LC), a drlja

gotovo ugrozene vrste (NT) (IUCN 2020).
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3. MATERIJALI | METODE

3.1. Podrudje istrazivanja

Podrucje istrazivanja nalazi se unutar Dinarskog gorja, odnosno Dinarskog kr$a
(slika 3.1.), koji se pruza od sjeverozapada prema jugoistoku od juznih vapnenackih
Alpa do planinskog lanca Prokletija u grani¢nom prostoru izmedu Crne Gore i Albanije.
Dinarski kr§ obuhvacda i otoke Jadranske obale, a prostire se i na podruc¢ju Bosne i
Hercegovine (Rogli¢ 2004). Proteze se u duljini od 650 km i Sirini preko 150 km,
pokrivajuéi povrsinu od oko 60.000 km? (Mihevc i sur. 2010). Kr§ karakterizira poseban
nacin cirkuliranja voda i razvoj odgovarajucih oblika reljefa. U krSu vode poniru, a
cijeli je proces vezan za topive stijene, prvenstveno vapnenac. Poniranjem voda i
otapanjem vapnenaca pukotine se produbljuju i Sire, a protjecanjem vode razvija se

sloZen sustav podzemnih Supljina, sve do donje granice vapnenaca (Rogli¢ 2004).

Podruéje Dinarskog kria

Italija |

Bosna i 7 5

Hercegovina //"//

Srbija i ey S

Crna Gora ; 7 & //
Albanija

Slika 3.1. Podru¢je Dinarskog krsa (prilagodeno s https://wwf.panda.org/)

U Republici Hrvatskoj uzorci crvenperke (S. erythrophthalmus) sakupljeni su na
Plitvickim jezerima, uzorci drlje (S. dergle) na lokalitetima Vransko jezero na otoku
Cresu, Vransko jezero kod Biograda na Moru, rijeka Guduca, jezero Visovac na rijeci
Krki i rijeka Ruda, dok su uzorci peskelja (S. plotizza) sakupljeni na jezeru Kuti (slika

3.2.). U Bosni i Hercegovini uzorci drlje (S. dergle) sakupljeni su u kanalu Veliki
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Zdralovac u Livanjskom polju, a uzorci peskelja (S. plotizza) u Hutovom blatu i

Ravnom (Popovom) polju — rijeci Trebisnjici (slika 3.2.).

Bosna i
Hercegovina
RS > S

Slika 3.2. Podrugje istrazivanja (crveno je oznacen lokalitet na kojem je ulovljena S.
erythrophthalmus, zuto S. dergle i plavo S. plotizza)

3.1.1. Vransko jezero na otoku Cresu

Vransko jezero na otoku Cresu (slika 3.3.) nalazi se u Sjevernom hrvatskom
primorju. Zavala Vranskog jezera na srediSnjem dijelu otoka Cresa tipi¢an je primjer
udubljenja u trosivoj dolomitnoj podlozi, a nastala je u pretpleistocensko doba. Na
ovom podrucju razli¢ita otpornost kompaktnijih i Cistijih vapnenaca prema troSivim
vapnencima i dolomitima dolazi snazno do izrazaja. Povr§ina jezera nalazi se na oko 16
m iznad razine mora, glavni bazen na 46 m ispod razine mora, a dno zavale Vranskog
jezera na 68 m ispod morske razine (Ridanovi¢ i sur. 1975). Jezero se snabdijeva vodom

iz obilnih padalina akumuliranih u djelomi¢no okrSenom podzemlju (Bozicevi¢ 1992,
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Ozani¢ i Rubini¢ 1994). Povrsina jezera iznosi 5,8 km?, a najve¢a dubina je oko 76 m

(Segota i Filip&i¢ 2001).

e i

Slika 3.3. Vransko jezero na otoku Cresu (Foto: Zoran Mar¢i¢)
3.1.2. Plitvicka jezera

Plitvicka jezera (slika 3.4.) nalaze se u Gorskoj regiji Republike Hrvatske,
izmedu dugackog lanca Kapele na sjeverozapadu i1 strmog grebena PljeSivice na
jugoistoku, na izvoriSnom dijelu rijeke Korane, koji se sastoji od Crne i Bijele rijeke s
Ljeskovcem, Rjecice i potoka Plitvice, a izmedu kojih se stubicasto redaju brojna jezera
izdvojena sedrenim barijerama. Plitvi¢ka jezera se nalaze u dolini dolomitskog dijela i u
kanjonu usjeCenom u vapnence. U dolomitskom dijelu su ve¢a Gornja jezera (12
jezera), dok se u kanjonskom dijelu nalaze Donja jezera (4 jezera) (Bognar i sur. 1975,
Bozicevi¢ 1992, Rogli¢ 2004). Jezera se kroz tok Crne i Bijele rijeke prihranjuju
podzemnim vodama svojega zaleda, da bi na kraju duboko urezana u okrSene naslage

vapnenca ostala na povrSini zahvaljuju¢i naslagama sedre i sedrenog mulja koji
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sprjeCava poniranje vode kroz postojece pukotine u vapnencu. Sva jezera se nalaze u

duzini od 8 km te zauzimaju ukupno 1,98 km? (Bozi¢evi¢ 1992).

-

Slika 3.4. Plitvicka jezera (jezero Kozjak) (Foto: Zoran Mar¢i¢)
3.1.3. Kanal Veliki Zdralovac u Livanjskom polju

Livanjsko polje u Bosni 1 Hercegovini najve¢e je polje u Dinarskom krsu,
povriine oko 405 km? (Rogli¢ 1953). Duzina Livanjskog polja je 65 km, a srednja §irina
6 kilometara (Cviji¢ 1900). Izraziti dinarski smjer, oStrina rubova, sastav oboda i
polozaj slojeva pokazuju da je Livanjsko polje tektonski uvjetovana zavala u koju su
spustene tercijarne morske i jezerske naslage. DanasSnji oblik 1 izgled rezultat su procesa
diferencirane erozije i korozije. Prema odvodnim ponorima polje je podijeljeno u tri
veta i dva manja porjecja, $to uvjetuje njegovo daljnje morfolosko rasc¢lanjivanje.
Krajnji jugoistocni i sjeverozapadni dijelovi, Busko Blato i Zdralovac, su niZi i najduze

plavljeni (Rogli¢ 1953).
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Moévara Zdralovac, jedina preostala od tri mo¢vare na ovom podruéju, znaajno
je devastirana prenamjenom u poljoprivredno zemljiste i izgradnjom melioracijskih
kanala, kao §to je i kanal Veliki Zdralovac (slika 3.5.) (Nijaz i Ceri¢ 2014). U
prirodnom stanju zabiljeZeno je presusivanje kanala Veliki Zdralovac u susnim
godinama, u trajanju od 3-4 mjeseca. Zbog zahvata u dijelu moé¢vare (Mali Zdralovac) u
kojem je izvrena melioracija i zna¢ajno produbljeno korito Sevarove Jaruge (odnosno
Zdralovackog kanala), doslo je do promjene u rezimu trajanja su$nih razdoblja i
znacajne izmjene rezima povrsinskih voda u samoj mocvari. Takoder, zbog intenzivnog
iskoristavanja treseta na prostoru Velikog Zdralovca, pojacana je odvodnja izgradenom
mrezom sekundarnih kanala, koji sakupljaju vodu i dovode je do Zdralovackog kanala
(Odluka o donosenju Plana upravljanja vodama za vodno podru¢je Jadranskog mora u

Federaciji BiH (2016.-2021.), Sluzbene novine Federacije BiH broj 44/18).

Slika 3.5. Kanal Veliki Zdralovac u Livanjskom polju (Foto: Tanja Mihinja¢)
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3.1.4. Vransko jezero kod Biograda na Moru

Na podrucju juznog hrvatskog primorja opce siromastvo nadzemnih, a vrlo
veliko bogatstvo i1 sva slozenost cirkulacije voda u podzemlju tipi¢ne su pojave za krs 1
potpuno su u skladu s hidrogeoloskim svojstvima prevladavaju¢ih topivih stijena.
Litostratigrafsku osnovu ¢ine uglavnom karbonatne (vapnenci i dolomiti) i1 fliSne stijene
(pjes€enjaci s laporima i1 glinovitim Skriljavcima) mezozojske 1 paleogenske starosti

(Crkvenci¢ i sur. 1974).

Pleistocenskom zahladenju prethodilo je jako usijecanje tekuéica i ispiranje
nepropusnih naslaga, kojima su nastala dolinska proSirenja, a u vapnencima su usjeceni
uski kanjoni. Na ovaj nacin su izmodelirane slozene doline rijeka, primjerice rijeke
Krke, i njihovih malobrojnih pritoka. Zbog izdizanja zemljiSta i povecanjem visinskih
razlika, doslo je do ispiranja na nepropusnim naslagama koje su okruzene karbonatnim
stijenama. Otjecanje voda 1 odnoSenje materijala vrsilo se kroz okolni kr§, Sto upucuje
na njegovu dubinu i dimenzije podzemnih Supljina, a tim procesom je nastalo i Vransko
jezero (Crkvenci€ 1 sur. 1974). Vransko jezero (slika 3.6.) je plitko, bocato jezero koje
se opskrbljuje vodom iz nekoliko slatkovodnih izvora, a vezu s morem ima od 1770.
godine, kada je u svrhu melioracije Vranskog polja iskopan 850 m dug kanal kod
Prosike povezan s morem. Jezero se nalazi na nadmorskoj visini od 0 m.n.m., povrs§ine
je 30 km? a najve¢a dubina je oko 4 m. Prije prokopa kanala kod Prosike, razina
Vranskog jezera je bila ¢ak 2,1 m.n.m. zbog dotjecanja vode iz sliva jezera. Sada je
dotjecanje vode u jezero regulirano izgradenim kanalima kroz Vransko polje (BoZicevié¢

1992).

Sire podrudje Vranskog jezera i polja izgradeno je od krednih (rudistnih) i
eocenskih (foraminiferskih) vapnenaca, krednih dolomita i eocenskog fliSa, uglavnom
lapora. Stijene Krede 1 Paleogena (Eocena) prekrivene su kvartarnim pretezno jezerskim
sedimentima na ve¢em dijelu polja i ispod jezera (Mamuzi¢ 1971, Mamuzi¢ 1 Nedela-
Devide 1973, Mamuzi¢ 1975). Voda dotjece u Vransko jezero povrSinskim i
podzemnim putem (izvori u jezeru), otjece iz jezera okrSenim podzemljem i kanalom
Prosika, a gubi se i1 isparavanjem. Vransko jezero najniza je povrSina Ravnih kotara, a
prikuplja povrSinske vode gotovo njihove polovice. Slivno podrucje Vranskog jezera

povrsine je 490 km?. Hidrografska mreza na Vranskom polju rezultat je melioracijskih
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zahvata izvedenih u cilju odvodnje voda prema Vranskom jezeru i moru. PovrSinski
vodotoci porje¢ja su Kotarka, Kli¢evica, Mirosnica i Skorobi¢. Najveéi pritok Vranskog
jezera je periodi¢ni vodotok Kotarka, ureden i kanaliziran, od izvora, odnosno zdenca
Turanjsko jezero 1 prikuplja vode podru¢ja juzno od Donjeg Zemunika i Vranskog
polja, jugozapadno od fliSne zone uz isto¢ni rub polja te ih uvodi u Vransko jezero. U
zadnjih desetak godina, nakon proglasenja Parka prirode Vransko jezero, prepoznat je
problem jakog zaslanjivanja jezerske vode tijekom susnih mjeseci na temelju poviSenih
klorida u jezerskoj vodi. Zaslanjivanje je dijelom potencirano antropogenim zahvatima

te ugrozava ekolosku ravnotezu jezera (Ilijani¢ i sur. 2018).

Slika 3.6. Vransko jezero kod Biograda na Moru (Foto: Zoran Marcic)

3.1.5. Rijeka Guduca

Rijeka Guduca (slika 3.7.), ukupne duljine 7 km, uz rijeke Kr¢i¢, Kosov¢icu,
Oragnicu, Butignicu i Cikolu s Vrbom, jedna je od $est pritoka rijeke Krke, a utje¢e u

rijeku Krku u Prokljanskom jezeru (Javna ustanova ,,Nacionalni park Krka®“ 2019).
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Prokljansko jezero na rijeci Krki rezultat je promjena do kojih je doslo u pleistocenu,
odnosno potapanja donjeg toka rijeke Krke. Jezero je veliko 11 km?2 s najve¢om

dubinom od 25 m, a na njega utjecu plima i oseka (Bozicevi¢ 1992).
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Slika 3.7. Rijeka Guduca (Foto: Zoran Marcic)

3.1.6. Jezero Visovac na rijeci Krki

Rijeka Krka izvire na istoénom rubu Kninskog polja iz pecinskog vrela ispod
Topoljskog buka Krcica. Krcicev slap je ljeti uglavnom suh, dok je vrelo Krke
nepresus$no. Rijeka Krka ima najrazgranatiju rije¢nu mrezu, a pored glavnog toka
najznacajniji su pritoci Butinica s desne, povremeni tok Kréi¢a te Kosovéica i Cikola s
lijeve strane. Rijeka Krka duga je oko 72,5 km. Nakon tri kilometra toka Kninskim
poljem, Krka prolazi dugim kanjonom u kojem je korito na nekoliko mjesta pregradeno
sedrenim barijerama (BiluSi¢a buk, Brljan, Manojlovac, Rosnjak, Miljacka, Roski slap 1
Skradinski buk), sve do us¢a u more kod Skradina. Do isteka iz Kninskog polja ima tri
pritoke: Orasnicu, Kosov¢icu i ButiSnicu s Radljevcem s ukupno 38 stalnih i

povremenih vrela. Za hidromorfolosko obiljezje rijeke Krke je izuzetno znacajna velika

66



koncentracija padova na kratkoj udaljenosti, §to je optimalno za hidroenergetsko
koriStenje, zbog Cega su na rijeci izgradene hidroelektrane (MHE Kr¢i¢, HE Miljacka,
HE Jaruga). Jezero Visovac (slika 3.8.) nalazi se na rijeci Krki izmedu dvije sedrene
barijere, Roskog slapa na sjeveru i Skradinskog buka na jugu. PovrSina jezera je 7,9
km?, a najveéa dubina 55 m. Vode rijeke Krke ulaze u jezero Visovac preko Rogkog
slapa visine 25 m, a jezerska voda izlazi preko Skradinskog buka visine 45,7 m
(Bozicevi¢ 1992, Crkvenci¢ 1 sur. 1974, HEP Proizvodnja d.o.o. 2019).

Slika 3.8. Jezero Visovac na rijeci Krki (Foto: Zoran Marc¢i¢)

3.1.7. Rijeka Ruda

Izvor rijeke Rude nalazi se u selu Ruda u Dalmatinskoj zagori, a sama rijeka
smjestena je u isto¢nom dijelu Sinjskog polja. Velika Ruda glavni je izvor rijeke Rude,
dok su ostali pritoci Mala Ruda i Ovrlja te Grab (Banovi¢ 2014). Rijeka Ruda (slika
3.9.) dio je porjecja rijeke Cetine i u njemu ima veliki znacaj s obzirom na to da je ovaj

izvor jedan od najvecih i1 najizdasnijih. Za pojavu velikog broja izvora na lijevoj strani
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Cetine, kojima pripada izvor Rude, najvazniju ulogu ima kompleks jurskih vapnenaca i
dolomita, a koji predstavlja barijeru podzemnim vodama i usmjerava ih prema stalnim
krSkim izvorima. Stalnosti toka rijeke Cetine pridonose i dotoci s visih horizonata,
Livanjskog polja i Buskog blata, a u njih dotjeCu podzemno i1 hipsometrijski vise
stepenice, Glamocko, Duvanjsko i Kupresko polje. Lokalni znacaj imaju neogenski
glinovito-laporoviti sedimenti koji su takoder nepropusni i presijecaju put podzemnih
voda ¢ime ih dovode do izvora (Tadi¢ 2019). Pored rijeke Rude u mjestu Ruda,
smjestena je HE Orlovac, visokotla¢na derivacijska hidroelektrana snage 237 MW koja
koristi vode porje¢ja Livanjskog polja te ih propusta u porjecje rijeke Cetine nizvodno
od Peru¢e. HE Orlovac je tehnoloski spojena s hidroenergetskim sustavom
akumulacijskih bazena i retencije Busko blato u Bosni i Hercegovini. U sklopu tog
sustava je 1 Crpna stanica (CS) Busko Blato, postrojenje koje gospodari vodama sustava
Buskog blata, koriste¢i regulirane vodotoke i dovodne kanalske sustave koji sluze za
prihvacanje, izravnanje i transport voda na Livanjskom polju te njihovo energetsko
koriStenje na konstruktivnom padu od oko 380 m izmedu Livanjskog i Sinjskog polja.
Vode se iz srediSnjeg dijela Livanjskog polja i akumulacije BuSko blato dovode u
kompenzacijski bazen Lipa od kojega se tunelom duljine 12.100 m, promjera 5,5 m
dovode do vodne komore HE Orlovac (HEP Proizvodnja d.o.0. 2019).

Sama rijeka Cetina izvire u selu Cetina ispod Dinare, na koti od 382 m. Zbog
povoljnih hidroloSkih zna€ajki, 1912. godine na Cetini je izgradena HE Kraljevac, a
kasnije i HE Peruca, Dale, Split I i II te ve¢ spomenuta HE Orlovac. Takoder su uz
hidroelektrane izgradeni i akumulacijski bazeni Peruca, Pale i Prancevi¢i te su izbusena

dva dovodna tunela kroz masiv Mosora (BoZicevi¢ 1992).
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Slika 3.9. Rijeka Ruda (Foto: Zoran Mar¢ic)

3.1.8. Hutovo blato

Mocvara Hutovo blato (slika 3.10.), povrSine oko 7.411 ha, smjeStena je u
donjem toku rijeke Neretve u Bosni i Hercegovini, oko 25 km uzvodno od us¢a rijeke
Neretve u Jadransko more. Krske ponornice i povrSinske vode s okolnih podrucja
stvaraju veci broj jezera i jaruga te osiguravaju visoku razinu podzemne vode, koja
utjeCe na pojavu stalnih i povremenih izvora i vrela. Jezera Hutovog blata predstavljaju
prave kriptodepresije, jer se dna pojedinih jezera nalaze ispod razine mora. Najveca
jezera Hutovog blata su Deransko, Jelim, Drijen, Orah, Skrka i Svitava. Jezera Skrka,
Jelim, Drijen i Orah imaju kamenito dno na 2 do 7 m ispod morske razine i na njima se
javljaju stalna uzlazna vrela, dok je Svitavsko jezero akumulacija, nastala izgradnjom
HE Capljina 70-ih godina 20. stolje¢a. Sva jezera Hutovog Blata medusobno su
povezana velikim brojem kanala i jaruga. Glavni vodotok Hutovog blata je rijeka
Krupa, koja odvodi vode Gornjeg blata i Svitavskog jezera u rijeku Neretvu
(Elektroprojekt d.d. 2013, JP Park prirode Hutovo blato 2020).
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Hutovo blato vezano je uz hidroloski rezim rijeke Bregave i Trebisnjice. Upravo
zbog navedenog, veliki utjecaj na njega imala je izgradnja Hidrosustava (HS)
Trebisnjica. Izgradnjom HS Trebisnjica formirano je Bile¢ko jezero povrsine 27,6 km?
(na gornjem toku Trebisnjice, ostvarenom branom GranCarevo) s jo§ tri manje
akumulacije (,,Gorica“ na Trebisnjici kod Trebinja, ,,Hutovo™ - gornji kompenzacijski
bazen HE Capljina i ,.Svitava® - Donji kompenzacijski bazen HE Capljina). Time je
porjeéje Trebisnjice obogaden s oko 40 km? vodenih povriina, ali je takoder zbog
preusmjeravanja oko 2 milijarde m® vode na HE Dubrovnik nizvodno na porjeju
izgubljena znadajna koli¢ina vode. Izgradnjom PHE ,Capljina“ povremeni tok
Trebisnjice kroz Popovo polje je pretvoren u stalni tok povrsine 12-19 milijuna m?. U
ovakvim uvjetima dotoci u Hutovo blato, prije svega u Svitavu, ovise 0 padalinama u
neposrednom porje¢ju i gubitcima u betoniranom koritu rijeke TrebiSnjice. S obzirom
na to da su poplave u Popovom polju zna¢ajno smanjene, dotoci u Svitavu su u vlaznom
periodu godine takoder smanjeni, a u suSnom periodu ovise o radu uzvodnih HE i o
odrZavanju korita i saniranju nedostataka na betonskoj oblozi (Odluka o donoSenju
Plana upravljanja vodama za vodno podrucje Jadranskog mora u Federaciji BiH (2016. -

2021.) Sluzbene novine Federacije BiH broj 44/18).
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Slika 3.10. Hutovo blato (Foto: Branko Glamuzina)

3.1.9. Jezero Kuti

Rijeka Neretva iz nepropusnih naslaga svoga gornjeg porje¢ja nanosi dosta
tro§nog materijala, kojim je oko usc¢a natalozila mladu i slozenu deltu. Rijeka Neretva
najviSe talozi oko korita i tako zatvara rubne mocvare, takozvana ,blata®. U rijeci
Neretvi razlikuju se dvije vrste nanosa. Za vrijeme ledenog doba rijeka je donosila
goleme koli¢ine §ljunka i taloZila ga u donjoj dolini. Sljunkoviti talozi su taloZeni prema
nizoj morskoj razini. SadaSnja delta odgovara izdignutoj razini mora te mlade naplavine
prekrivaju starije Sljunkovite. Hidrografsku mrezu rijeke Neretve unutar granica juzne
Hrvatske odreduju odvojeni tokovi velike i male Neretve s izgradenim sustavom kanala
te manja jezera. HidroloSki uvjeti na uS¢u ovisni su ne samo o rije¢nom rezimu, ve¢ i o
hidrotehnickim zahvatima uzvodno. Ucestale jesenske kiSe 1 nagla otapanja snijega u
proljetnim mjesecima odraz su jakih sredozemnih utjecaja i mogu uvjetovati vrlo visoke
vodostaje pa ¢ak i poplave. Upravo iz ovog razloga je Donja Neretva dugo bila

mocvarno podrucje, prije provedenih opseznih agrotehnickih radova, kojima se preko
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kanalskih sustava odvodi visak vode (Crkvenci¢ i sur. 1974). Jezero Kuti (slika 3.11.) je
malo, plitko, bocato, krsko jezero u porjec¢ju rijeke Neretve, s njene lijeve strane, koje se
uglavnom prihranjuje vodom iz krSkih izvora, a manjim dijelom iz rijeke Neretve.
Jezero je takoder kanalima povezano s rijekom Mislinom (Jurina Toki¢ 2013). Izvori se
pojavljuju na granici karbonatnih stijena i slojeva niske propusnosti, kao S$to je
primjerice fli§. Samo jezero se nalazi na nadmorskoj visini od 1 m.n.m., povrSine je
0,03 km?, a najveéa dubina je oko 6 m (Bukvié-Ternjej i sur. 2001). Tijekom 2020.
godine jezero Kuti je proglaseno posebnim ornitoloskim rezervatom (Uredba o
proglasavanju posebnih rezervata ,Modro oko i jezero Desne®, ,,Us¢e Neretve* i

,,Kuti“, Narodne novine, broj 94/2020).
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Slika 3.11. Jezero Kuti (Foto: Zoran Marcic¢)
3.1.10. Ravno (Popovo) polje — rijeka Trebisnjica

Ravno (Popovo) polje smjesteno je na nadmorskoj visini od 220-240 m, a nalazi

se u porjecju rijeke Trebisnjice (slika 3.12.), koja izvire na nadmorskoj visini od 398
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metara u formi krskog vrela ispod Bilece i te¢e nizvodno od Trebinja u pravcu pruzanja
Dinarskog masiva. Povriina porje¢ja iznosi 2.250 km?. Radi se o slozenom sustavu
povrsinskih 1 podzemnih tokova u Hercegovini, ¢ije je krajnje ishodiste Jadransko more,
to jest rijeka Ombla kod Dubrovnika. Veliki dio voda Trebisnjice ponire, a izgradnjom
hidroenergetskih objekata rezim voda je potpuno izmijenjen. Dio se akumulira u
akumulacijama u Bile¢i 1 Trebinju, dio se tunelom odvodi prema moru gdje se
energetski koristi u HE Dubrovnik, dok se dio usmjerava nizvodno i koristi u PHE
Capljina. Upravo je u ovu svrhu izgraden kanal kroz Ravno (Popovo) polje, koji je
znatajno promijenio rezim podzemnog otjecanja voda. Uredivanjem Ravnog polja
korito rijeke TrebiSnjice je uvedeno u betonski kanal te je prijasnja duzina toka od 90

km smanjena za 10 km (Bozicevi¢ 1992).

Povr$ina Ravnog polja iznosi oko 70 km?, duljina mu je oko 60 km, a Sirina
varira izmedu 1 1 2 km. U prirodnim uvjetima je na podru¢ju Ravnog polja zabiljeZeno
preko 500 ponora, estavela i povremenih izvora koji su snabdijevali vodom rijeku
Trebisnjicu. Prije regulacije toka, u Ravnom polju dolazilo je do redovitih poplava koje

su trajale 1 preko 250 dana godisSnje te dosezale visinu od 40 m (Tumara 2016).

Geolosku gradu Ravnog polja ¢ine sedimentne tvorevine gornjeg trijasa, jure,
krede i paleogena. Sedimentacija se odvijala kontinuirano, s kra¢im prekidima tijekom
krede, a rezultirala je debelim kompleksom sedimenata izgradenih od vapnenca i
dolomita, ¢ija je sadaSnja debljina 4-5 km. Ravno polje je nastalo u zoni uzduznog
rasjeda pravca SZ-JI, a ¢ini usku depresiju koja je u gornjem miocenu raskinuta
popre¢nim rasjedima. Daljnja evolucija Ravnog polja vezana je uz nastanak Trebisnjice,
krSku eroziju i1 promjene u pleistocenu nastale kao posljedica glacijalnih i

interglacijalnih dogadanja (Ci¢i¢ 2002).

73



= e - & e -

Slika 3.12. Ravno (Popovo) polje — rijeka Trebisnjica (Foto: Zoran Marc¢ic¢)
3.2. Metode uzorkovanja

Elektroribolov je najucinkovitija i najmanje Stetna metoda lova riba, iako moze
uzrokovati ozljede prilikom izlaganja riba struji, kao Sto su ozljede kraljeznice i
unutarnje krvarenje koji nastaju uslijed snaznih kontrakcija miSi¢a. Elektroribolov se
temelji na koriStenju elektri¢nog polja u vodi, koje mora biti dovoljno jako na
odredenim udaljenostima od elektroda kako bi se postigao Zeljeni u¢inak lova. Veli¢ina,
oblik i priroda samog polja definirani su distribucijom i obrascem elektri¢nog
intenziteta, kojeg odreduje vrSni elektri¢ni potencijal, vrsta struje i oblik generiranog
vala izmedu i oko elektroda, polozaj, velicina i oblik elektroda te provodljivost vode,

kao i veli¢ina vodenog tijela u kojem se provodi elektroribolov (Snyder 2003).

Elektroribolov je u€inkovit samo kada je energija koja se prenese iz vode na ribu
dovoljna da uzrokuje elektrosok kod ribe. U¢inkovitost samog prijenosa energije ovisi o
omjeru elektri¢ne provodljivosti vode i efektivne provodljivosti ribe. Prijenos energije
je potpun kada je provodljivost vode i ribe jednaka, dok su ostali omjeri neucinkoviti

(Kolz 1989, Kolz 2006).
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S obzirom na to da u rijekama dubljim od 2 m i rijekama s puno suspendiranih
tvari u stupcu vode te jezerima elektroribolov nije udinkovita metoda, u ovakvih
sustavima kao metoda uzorkovanja preporuca se koristenje razlicitih tipova mreza, iako

su se one pokazale Stetnijom metodom lova, s obzirom na ucestalost ozljeda i smrtnosti

riba (Weather i sur. 2011).

Na lokalitetima jezero Kuti, Plitvicka jezera, Hutovo blato, Vransko jezero na
otoku Cresu, Vransko jezero kod Biograda na Moru te jezeru Visovac na rijeci Krki
uzorci su sakupljeni standardnim ihtioloSkim mrezama za stajaéice duzine 30 m i visine
3 m razli¢itih veli¢ina oka. Na lokalitetima Veliki Zdralovac, Ruda, Guduéa i Ravno
(Popovo) polje uzorci su sakupljeni elektroribolovnim agregatom HansGrassl shage 6,5
kW, koji osigurava istosmjernu struju napona 600 V. Elektroribolov je obavljen iz
gumenog ¢amca duljine 3,6 m, pomocu anode u obliku obruca promjera 30 cm. Katodu
je predstavljala celina sajla smjeStena ispod straznjeg dijela camca. Prilikom
elektroribolova, kretalo se u uzvodnom smjeru, osim na mjestima vrlo slabog strujanja,
gdje se kretalo i nizvodno. Nakon §to su ulovljene, jedinke su usmrcene letalnom dozom
anestetika MS-222 (trikain metansulfonat). U svrhu provedbe daljnjih filogenetickih
analiza, sa svake jedinke je uzet dio prsne peraje koji se pohranio u 99 % etilnom
alkoholu, dok su u svrhu provedbe daljnjih morfoloskih analiza jedinke konzervirane
najprije u 36 % formaldehidu, a zatim c¢uvane u 70 % etilnom alkoholu. Nakon

konzerviranja, uzorci su pohranjeni na Bioloskom odsjeku PMF-a do daljnje obrade.

U Republici Hrvatskoj uzorci drlje (S. dergle) sakupljeni su u Vranskom jezeru
na otoku Cresu (CR), jezeru Visovac na rijeci Krki (VI), rijeci Rudi (RU), rijeci Guduci
(GU) i Vranskom jezeru kod Biograda na Moru (VR). lako je do sada taksonomski
poloZzaj jedinki iz Vranskog jezera na otoku Cresu bio tema mnogobrojnih rasprava i
provedenih istrazivanja, s obzirom na rasprostranjenost drlje u geografskom podrucju
koje obuhvaca i Vransko jezero na otoku Cresu te na biogeografiju i geoloSku povijest
ovog podrucja, ovaj rad izraden je pod hipotezom da jedinke iz Vranskoj jezera na
otoku Cresu pripadaju upravo ovoj vrsti, a §to se 1 testiralo 1 provedenim analizama. U
Bosni i Hercegovini uzorci drlje (S. dergle) sakupljeni su u kanalu Veliki Zdralovac
(VZ) u Livanjskom polju. Uzorci peskelja (S. plotizza) sakupljeni su u Republici

Hrvatskoj u jezeru Kuti (KU) te u Hutovom blatu (HB) i Ravnom (Popovom) polju

75



(RA) u Bosni i Hercegovini. Uzorci crvenperke (Scardinius erythrophthalmus)

sakupljeni su na lokalitetu Plitvicka jezera (PL) u Republici Hrvatskoj. Provedenim

istrazivanjima ukupno je sakupljeno 154 jedinki. Kratice uzoraka, podrucje istrazivanja,

datum uzorkovanja, vrste, broj jedinki sakupljenih na pojedinim lokalitetima te boja i

oznaka koje se koriste u ovom radu navedeni su u tablici 3.1.

Tablica 3.1. Podatci o sakupljenim uzorcima u Republici Hrvatskoj i Bosni i Hercegovini. ?
oznacava nesigurnost taksonomskog polozaja populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu.

Lokalitet Datum . Vrsta . Broj . Kratica Bojal
uzorkovanja jedinki oznaka
Plitvicka jezera (RH) 16.3.2017. S. erythrophthalmus 15 SCPL1-15 PL
. 22.06.1996.
Vransko jezero na otoku S. dergle (?) 20 SCCR1-20 CR
Cresu (RH) 31.08.2016.
Veliki Zdralovac u 12.06.2016. S. dergle 10 SCVZ1-10 VZ
Livanjskom polju (BiH)
Jezero Visovac narijeci 10.10.2006. S. dergle 22 SCVI1-22 VI
Krki (RH)
Ruda (rukavac) (RH) 26.11.2014. S. dergle 9 SCRU1-9 RU
Guduga (RH) 11.03.2015. S. dergle 20 SCGU1-20 GU
Vransko jezero kod 05.03.2014. S. dergle 10 SCVR1-10 VR
Biograda na Moru (RH)
Ravno (E’gplg;/o) polje 19.09.2010. S. plotizza 22 SCRA1-22 RA
i
Hutovo blato (BiH) 23.01.2009. S. plotizza 11 SCHB1-11 HB
Kuti (RH) 18.09.2014. S. plotizza 15 SCKU1-15 KU

3.3. Popis koristenih kemikalija, reakcijskih smjesa, pocetnica

I laboratorijske opreme

Za potrebe rada, koriStene su sljedece kemikalije, reakcijske smjese, pocetnice i

laboratorijska oprema:
Kemikalije

- etilni alkohol, 99 %
- fomaldehid, 4 %

- agaroza

- etidijev bromid

Reakcijske smjese

- DNeasy® Blood & Tissue Kit (Qiagen) — komplet kemikalija za izolaciju DNA
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- HotStarTaq Plus Master Mix Kit (Qiagen) — komplet kemikalija za lan¢anu reakciju
polimerazom (PCR)

Puferske otopine
- TAE (Tris-Acetat-EDTA)
- pufer za liziranje (ATL)
- pufer za procis¢avanje (AL)
- puferi za ispiranje (AW1 i AW2)
- pufer za eluciju DNA (AE)
Pocetnice
Sve koriStene pocetnice sintetizirane su u servisu Macrogen Europe,

Amsterdam, Nizozemska. Koristene pocetnice navedene su u tablici 3.5.

Za lan¢anu reakciju polimerazom (PCR) gena za citokrom b (1140 bp) koriStene
su  poCetnice  GluF: 5'AACCACCGTTGTATTCAACTACAA3' i ThrR:
5ACCTCCGATCTTCGGATTACAAGACCG3' (Machordom i Doadrio 2001). Za
sekvenciranje ovog gena koristene su pocetnice CB4-Glu:
5CCTGAAAYATYGGYGTRGT3'i PHOX-Thr 55 AGGAGGAARTGRAATGCGAAZ
(Doadrio i Perea, osobna komunikacija). Za PCR i sekvenciranje gena za beta aktin
(888 bp) koristene su pocetnice BactFor: 5’ATGGATGATGAAATTGCCGC3' i
BactRev-5’AGGATCTTCATGAGGTAGTC3' (Robalo i sur. 2007), a za PCR i
sekvenciranje gena za BMP (672 bp) pocetnice bmp4cf2:
5'CATCCCAGAGGAGGAACTCASZ' i bmp4r2: 5'SCCYTCSACYACCATYTCCTG3'
(Waap i sur. 2011).

Laboratorijska oprema

- pomi¢na mjerka Mitutoyo CD-6 CS s preciznos¢éu 0,01 mm
- lupa Zeiss Stremi 2000-C

- fotoaparat Camedia C-4000 Zoom

- mikrocentrifuga (Mini Spin Plus, Eppendorf)

- mijeSalica (Vortex Mixer Sat, Stuart)
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- vodena kupelj (Shel Lab)

- uredaj za PCR (Mastercycler Personal i Taq Plus Mastercycler nexus GX2,
Eppendorf)

- uredaj za vodoravnu elektroforezu u agaroznom gelu (Bio Rad)
- dodatna oprema za elektroforezu u agaroznom gelu (¢esalj, kalup za izlijevanje gela)

- UV transluminator (Bio Rad).
3.4. MorfoloSke analize

Morfometrijske 1 meristicke znacajke te vanjski izgled tijela ribe koriste se kao
determinacijska svojstva kod odredivanja vrsta. Meristicke znacajke su elementi na
tijelu ribe koji se serijski ponavljaju i koji se broje, primjerice broj ljusaka u bo¢noj
pruzi, broj perajnih SipCica, zdrijelnih zubi i slicno. Morfometrijske znacajke su
elementi koji se mogu mjeriti, a podrazumijevaju udaljenosti od jedne do druge tocke na
tijelu ribe. Vanjski izgled tijela ribe podrazumijeva oblik tijela ribe, specifi¢na obojenja
pojedinih dijelova te prisutnost specifi¢nih oznaka na tijelu ribe (Kottelat i Freyhof

2007).

3.4.1. Morfometrijske analize

Morfoloske razlike izmedu populacija riba mogu biti posljedica genetickih
razlika, ali 1 razli¢itih okoliSnih uvjeta. Isto tako, potrebno je uzeti u obzir da razlike u
morfoloskim znacajkama mogu imati geneti¢ku osnovu, koja je nastala diferencijacijom
kao prilagodba na okoliSne uvjete. Razlike u wveli¢ini i obliku riba u razliitim
populacijama mogu biti posljedica razliite temperature vode, stope rasta, prehrane,
kolicine (koncentracije) kisika, saliniteta te ostalih okoliSnih ¢imbenika (Barlow 1961,

Wimberger 1992).

U svrhu provedbe morfoloskih analiza, na svakoj od 154 sakupljene jedinke
izmjereno je 25 morfometrijskih znacajki: ukupna duljina tijela (TL), standardna duljina
tijela (SL), duljina glave (c), preanalna duljina (Pan), preanalna udaljenost (aA),
ventroanalna duljina (\Van), preventralna udaljenost (aV), prepektoralna udaljenost (aP),
predorzalna udaljenost (aD), duljina repnog drska (Ipc), duljina baze ledne peraje (1ID),

duljina baze podrepne peraje (IA), duljina repne peraje (IC), duljina prsne peraje (IP),
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duljina trbusne peraje (1V), najveéa visina glave (hco), najveca visina tijela (H),
najmanja visina tijela (h), najveca Sirina glave (laco), najveca Sirina tijela (lac), Sirina
meduoc¢nog prostora (io), promjer oka (Oh), predo¢ni prostor (prO), zaocni prostor
(poO) i duljina srednjeg dijela repne peraje (Isr. rp). Sve mjere su mjerene kao ravna
linija od jedne do druge tocke na tijelu ribe (Kottelat i Freyhof 2007). Morfometrijske
znacajke mjerene na svim jedinkama i njihov opis naveden je u tablici 3.2. Mjerenje je
obavljeno pomoc¢u pomi¢nog mijerila, a koriSteni stupanj preciznosti u mjerenjima

morfometrijskih znacajki iznosio je 0,01 mm.

Prilikom usporedbe morfometrijskih znacajki razlicitih populacija potrebno je
ukloniti u¢inak veli¢ine tijela, odnosno standardizirati setove podataka, s obzirom na to
da je kod ovakvih setova podataka najveéi uzrok varijabilnosti upravo veli¢ina tijela
(Elliot 1 sur. 1995, Lleonart i1 sur. 2000). Najucinkovitije metode koje se koriste u ovu
svrhu su omjeri morfometrijskih znacajki i alometrijska pretvorba, koja se pokazala kao
najbolja metoda koja uklanja ucinak veli¢ine tijela. KoriStenje multivarijantnih analiza
na setovima podataka koji su standardizirani omjerima, poput analize glavnih
komponenata (engl. PCA - principal component analysis), pokazalo je da oni nisu
najbolja metoda za dobivanje vjerodostojnih rezultata jer ne uklanjaju u potpunosti
ucinak veli€ine tijela (Reist 1985, Lleonart 1 sur. 2000, Baur 1 Leuenberger 2011).

Standardizacija izmjerenih morfometrijskih znacajki u ovom radu izvrSena je
pomoc¢u morfometrijskih omjera i alometrijske pretvorbe. Osim standardne i1 ukupne
duljine, ostale morfometrijske znacajke prikazuju se kao postotci ili omjeri u odnosu na
standardnu duljinu tijela (SL), duljinu glave (¢) ili najvec¢u visinu tijela (H) (Kottelat i
Freyhof 2007). Prilikom standardizacije morfometrijskih znacajki definirano je 25

morfometrijska omjera za daljnje analize, navedenih u tablici 3.3.
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Tablica 3.2. Morfometrijske znacajke mjerene na svim jedinkama

Oznaka Latinski naziv Hrvatski naziv
TL Longitudo totalis ukupna duljina tijela
SL Longitudo corporis standardna duljina tijela (udaljenost od vrha gubice
do pocetka repne peraje)
c Longitudo capitis duljina glave
Pan Longitudo praeanalis preanalna duljina (udaljenost od vrha gubice do
pocetka analnog otvora)
aA Distantia praeanalis preanalna udaljenost (udaljenost od vrha gubice do
pocetka baze podrepne peraje)
Van Longitudo ventroanalis ventroanalna duljina (udaljenost izmedu pocetka
trbusnih peraja i analnog otvora)
av Distantia praeventralis preventralna udaljenost (udaljenost od vrha gubice
do pocetka trbusnih peraja)
aP Distantia praepectoralis prepektoralna udaljenost (udaljenost od vrha gubice
do pocetka prsnih peraja)
aD Distantia praedorsalis predorzalna udaljenost (udaljenost od vrha gubice
do pocetka baze ledne peraje)
Ipc Longitudo pedunculi duljina repnog drska (udaljenost od posteriornog ruba baze
podrepne peraje do pocetka repne peraje)
ID Longitudo basis D duljina baze ledne peraje
IA Longitudo basia A duljina baze podrepne peraje
IC Longitudo C duljina repne peraje
IP Longitudo P duljina prsne peraje
v Longitudo v duljina trbusne peraje
hco Altitudo capitis najveca visina glave (mjerena u razini o¢iju)
H Altitudo corporis max. najveéa visina tijela
h Altitudo corporis min. najmanija visina tijela, odnosno visina repnog drska
laco Latitudo capitis najveéa Sirina glave
lac Latitudo corporis max. najveca Sirina tijela
io Spatium interobritale $irina meduo&nog prostora
pro Spatium praeorbitale predocni prostor (udaljenost od vrha gubice do
anteriornog ruba oka)
poO Spatium postorbitale zao¢ni prostor (udaljenost od posteriornog ruba oka
do kraja operkuluma)
Isr. rp /

duljina srednjeg dijela repne peraje
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Tablica 3.3. KoriSteni morfometrijski omjeri i njihov opis

Oznaka omjera Opis omjera
c/SL omijer duljine glave i standardne duljine tijela
Pan/SL omjer preanalne duljine i standardne duljine tijela
aA/SL omjer preanalne udaljenosti i standardne duljine tijela
Van/SL omjer ventroanalne duljine i standardne duljine tijela
aVv/SsL omjer preventralne udaljenosti i standardne duljine tijela
aP/SL omjer prepektoralne udaljenosti i standardne duljine tijela
aD/SL omjer predorzalne udaljenosti i standardne duljine tijela
Ipc/SL omijer duljine repnog drika i standardne duljine tijela
ID/SL omjer duljine baze ledne peraje i standardne duljine tijela
IA/SL omjer duljine baze podrepne peraje i standardne duljine tijela
IC/SL omjer duljine repne peraje i standardne duljine tijela
IP/SL omjer duljine prsne peraje i standardne duljine tijela
IV/SL omjer duljine trbusne peraje i standardne duljine tijela
hco/c omjer najvece visine glave i duljine glave
h/H omjer najmanje i najvece visine tijela
laco/c omjer najveée $irine i duljine glave
lac/c omjer najveée irine tijela i duljine glave
io/c omjer §irine meduocnog prostora i duljine glave
Oh/c omjer promjera oka i duljine glave
prO/c omjer predo¢nog prostora i duljine glave
poOlc omjer zao¢nog prostora i duljine glave
laco/SL omjer najvece Sirine glave i standardne duljine tijela
lac/SL omjer najvece §irine tijela i standardne duljine tijela
H/SL omjer najvece visine i standardne duljine tijela

Standardizacija morfometrijskih znacajki alometrijskom pretvorbom izvrSena je
prema formuli Ms= M (Ls/Lo)®, gdje je Ms standardizirana mjera, M izmjerena mijera, Ls
srednja vrijednost standardnih duljina tijela (SL) svih jedinki iz uzorka, L, standardna

duljina tijela jedinke, a b nagib krivulje linearne regresije logM na logSL, svih jedinki

iz uzorka (Reist 1985, Elliot i sur. 1995, Turan 2004).

Za statisticku obradu morfometrijskih znacajki koriStena je deskriptivna

statistika, gdje su izraCunate srednje, minimalne i maksimalne vrijednosti te standardna

81




devijacija. Za statisticku obradu podataka standardiziranih morfometrijskim omjerima i
alometrijskom pretvorbom, odnosno usporedbu istrazivanih populacija, koriStena je
analiza varijance (ANOVA) i analiza glavnih komponenata (PCA - engl. principal

componenet analysis).

Normalna distribucija podataka je vaZzna jer vecina statistickih testova
pretpostavlja da podaci imaju normalnu distribuciju. Njezina vaznost proizlazi iz
¢injenice da za primjenu mnogih statistickih metoda distribucija frekvencije mora biti
normalna. lako je analiza varijance prilicno robusna na odstupanja od normalnosti (nije
osjetljiva na odstupanja), podaci ¢ija je distribucija frekvencija znatno iskrivljena i ¢ija
je varijanca usko povezana sa srednjom vrijednosti, ne moze se analizirati bez opasnosti
od pogresaka (Henderson 2003). Za provjeru normalne distribucije podataka koristen je
Shapiro-Wilk test koji je temeljen na regresiji, ali nije prikladan za velik broj
opservacija (>2000) (Dytham 2010, Hesselberg 2013).

Za statistiCku provjeru korelacije morfometrijskih podataka sa standardnom
duljinom tijela (SL) koriStena je korelacijska analiza. Za podatke koji su imali normalnu
distribuciju, koriSten je Pearsonov koeficijent korelacije r (engl. Pearson product
moment correlation coefficient), metoda koja se koristi za pronalazenje koeficijenta
korelacije 1 evaluaciju njegove statisticke znaCajnosti za parametrijske podatke
(Hesselberg 2013). Vrijednost r moze imati raspon od —1 do 1 (savrSeno negativna do
savrSeno pozitivna korelacija) (Dytham 2010). Za podatke koji nisu imali normalnu
distribuciju koriSten je neparametrijski Spearmanov koeficijent korelacije rs (engl. non-
parametric Spearman rank correlation coefficient) (Hesselberg 2013). Vrijednost rs
moze imati raspon od —1 do 1 (savrSeno negativna do savrSeno pozitivna korelacija)

(Dytham 2010).

Analiza varijance (ANOVA) ukljucuje raspodjelu, odnosno podjelu ukupne
varijabilnosti broja uzoraka u svoje komponente. ANOVA funkcionira dijeljenjem
ukupne varijance u varijancu unutar uzorka i varijancu izmedu uzoraka. Uzorci imaju
dva izvora varijabilnosti: varijabilnost oko svake srednje vrijednosti unutar uzorka i
varijabilnost izmedu uzoraka zbog razlika izmedu srednjih vrijednosti populacije iz
kojih se wuzorci uzimaju. Ako su uzorci izvuceni iz populacija s normalnom

distribucijom, s jednakim srednjim vrijednostima i varijancama, varijanca unutar uzorka
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je jednaka varijanci izmedu uzoraka. Ako statisti¢ki test pokaze da to nije slucaj, tada su
uzorci uzeti iz populacija s razli¢itim srednjim vrijednostima i/ili varijancama. Ako se
pretpostavlja da su varijance jednake, tada se zakljucuje da je uzrok odstupanja razlika u
srednjim vrijednostima. Dakle, nulta hipoteza (Ho) pretpostavlja da su promatrani uzorci
iz populacija s normalnom distribucijom i s jednakim srednjim vrijednostima i
varijancama. AKo je F-test statisticki znacajan, tada se odbacuje nulta hipoteza i
prihvaca alternativna hipoteza (Hy), odnosno pretpostavlja se da su varijance populacija
jednake te su stoga uzorci uzeti iz populacija s razli¢itim srednjim vrijednostima. U
slu¢aju odbacivanja nulte hipoteze, kako bi se utvrdilo koje se populacije medusobno
statisti¢ki znacajno razlikuju u pojedinim znacajkama, koristen je Fisherov post hoc test

(Fowler i sur. 1998, Dytham 2010).

Sljedece pretpostavke moraju biti ispunjene prije provodenja ANOVE: podaci
moraju biti nezavisni, moraju imati normalnu distribuciju te moraju imati jednake
varijance. ANOVA ne pretpostavlja da su veli¢ine uzoraka jednake (Fowler 1 sur. 1998,
Dytham 2010, Hesselberg 2013, McDonald 2014). Ova metoda nije osobito osjetljiva
na odstupanja od pretpostavki; ako se primjeni na podatcima koji nemaju normalnu
distribuciju, vjerojatnost za dobivanje p vrijednosti manje od 0,05, ako je nulta hipoteza
istinita, jo§ je uvijek blizu 0,05 (McDonald 2014).

Analiza glavnih komponenata (engl. principal component analysis - PCA) je
multivarijantna analiza koja se koristi za utvrdivanje relativne vaznosti varijabli u
objasnjavanju podataka. To se vrsi evaluacijom utjecaja linearnih kombinacija varijabli
(tzv. glavnih komponenti - engl. principal components - PC) na varijaciju podataka. Cilj
analize glavnih komponenata je identifikacija kombinacija varijabli koje objasnjavaju
najvecu koli¢inu varijacije u multivarijantnom setu podataka. Glavne komponente su
organizirane tako da prva glavna komponenta (PC1l) objasnjava najvecu koli¢inu
varijacije, PC2 sljede¢u najvecu, itd. Temeljna postavka je da mali broj glavnih
komponenata objasnjava toliku varijaciju u podacima da se preostale glavne
komponente mogu zanemariti, tako da se podaci mogu opisati samo s nekoliko glavnih
komponenata umjesto velikog broja varijabli. Promatraju¢i linearne kombinacije
izvornih varijabli u prvoj glavnoj komponenti, moze se utvrditi njihov utjecaj na glavnu

komponentu i time procijeniti njihova ukupna vaznost u objasnjavanju podataka. AKko je
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potrebno mnogo glavnih komponenti za objasnjavanje podataka, metoda glavnih
komponenti nije pravi statisticki test za analizu podataka (Fowler i sur. 1998, Dytham

2010, Hesselberg 2013).

Sve statisti¢ke analize radene su u programima Microsoft Office Excel 2010 i
Statistica 13.1.

3.4.2. Meristicke analize 1 vanjski izgled

Meristicke znacajke podrazumijevaju strukture na tijelu ribe koje se ponavljaju 1
koje se mogu brojati. Na svim prikupljenim uzorcima izbrojan je broj ljusaka u bo¢noj
pruzi te broj mekih i tvrdih Sip€ica u svim perajama: repnoj, prsnoj, trbusnoj, lednoj i
podrepnoj. Sip&ice u perajama mogu biti meke i tvrde. Tvrde $ipéice su strukture koje
se ne granaju i nisu segmentirane, te su opcenito tvrde i Siljaste, a mogu biti i
oblikovane kao bodlje. Meke SipCice sastoje se od lijevih i desnih dijelova te su
segmentirane i razgranate. Zadnje dvije meke Sip¢ice u lednoj i podrepnoj peraji se
nalaze na jednom pterigioforu (kost na koju se vezu Sip€ice) te se one prilikom brojanja
oznacavaju kao 12 (Kottelat i Freyhof 2007). Prilikom brojanja mekih i tvrdih perajnih
Sip€ica na uzorcima, broj mekih Sip€ica naveden je arapskim brojevima, a broj tvrdih

SipCica rimskim brojevima.

Kod vanjskog izgleda jedinki zabiljeZena su sva primijec¢ena specifi¢na obojenja
I oznake na tijelu jedinke te oblik tijela, kako bi se utvrdile moguce specificnosti

pojedinih istraZivanih populacija.

3.4.3. Deterministicke morfoloske znacajke istraZivanih populacija S.

dergle

S obzirom na problematiku vezanu uz taksonomski polozaj istraZivane
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu, napravljena je komparativna analiza
deterministickih morfoloskih znacajki svih populacija S. dergle dobivenih ovim
istrazivanjem te deterministickih morfoloskih znacajki S. dergle i S. hesperidicus prema
Kottelat i Freyhof (2007), kako bi se utvrdilo razlikuje li se populacija iz Vranskog
jezera na otoku Cresu od ostalih istrazivanih populacija drlje. Naime, populacija iz
Vranskog jezera na otoku Cresu se kroz literaturu navodi kao S. erythrophthalmus

hesperidicus (Karaman 1928, Martinovi¢ 1995, Topi¢ Popovi¢ i sur. 2001), S.
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hesperidicus (Vali¢ i sur. 2013) te S. erythrophthalmus (Sprem i sur. 2010). Iz analize je
isklju¢ena S. erythrophthalmus s obzirom na to da jadranski slijev nije prirodno

podrucje rasprostranjenosti ove vrste.

Deterministicke morfoloske znacajke koje su usporedene izmedu navedenih
populacija su omjer duljine glave i standardne duljine tijela, omjer najvece visine tijela 1
standardne duljine tijela, omjer najmanje visine tijela i standardne duljine tijela, broj

razgranatih Sip€ica u analnoj (podrepnoj) peraji te broj ljusaka u bo¢noj pruzi.

3.5. Filogeneticke analize

Broj ulovljenih jedinki crvenperke, drlje i peskelja po pojedinim lokalitetima,
ukljucenih u filogeneticke analize za pojedine genske markere prikazan je u tablici 3.4.
Sa svake jedinke je uzet dio prsne peraje koji je konzerviran u 99 % etilnom alkoholu.
Nakon konzerviranja, uzorci su pohranjeni na Bioloskom odsjeku PMF-a do daljnje
obrade. Priprema uzoraka za filogeneticke analize ukljucivala je izolaciju ukupne
genomske DNA iz uzoraka, umnazanje dobivenih fragmenata DNA lan¢anom
reakcijom polimeraze (engl. PCR - polymerase chain reaction) te sekvenciranje. U ovaj
rad trebali su biti ukljuceni i uzorci S. knezevici sakupljeni na jezeru Ohrid u Albaniji.
No, s obzirom na to da je doslo do pogreske u konzerviranju samih uzoraka, oni nisu
bili prikladni za daljnje morfoloSke i filogeneticke analize te nisu korisSteni u ovom radu.
Nadalje, iako je u svrhu provedbe filogenetickih analiza bilo predvideno koriStenje
jezgrinog gena za RAGI, s obzirom na teSku izolaciju ovog genskog markera iz
uzoraka, odlu¢eno je da ¢e se od jezgrinih gena izolirati beta aktin 1 koStani
morfogenetski protein (engl. BMP - bone morphogenetic proteins), koji su se takoder

pokazali informativnima u filogenetickim istrazivanjima ihtiofaune.
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Tablica 3.4. Broj jedinki crvenperke (S. erythrophthalmus), drlje (S. dergle) i peskelja (S.
plotizza) ulovljenih na pojedinom lokalitetu ukljucenih u filogeneti¢ke analize. Naveden je broj
jedinki za koje su dobivene i analizirane potpune sekvence gena za citokrom b (cyt b) te
djelomic¢ne sekvence jezgrinih gena beta aktin i BMP

Vrsta Lokalitet Broj jedinki
cyth beta aktin BMP

S. erythrophthalmus jezero Stikada* 2 2 2
Vransko jezero Cres 9 3 8
Vransko jezero Biograd 11 10 8
s. dergle Veliki Zdralovac 3 3 3
' Jezero Visovac 8 / 2
rijeka Ruda 7 / 5
rijeka Guduca 9 8 7
S. sp jezero Modro oko (Imotski)* 1 / 1
Y rijeka Krka (kod manastira)* 1 / 1
S. plotizza Hutovo blato 4 / 2
Kuti 9 6 4
Ravno (Popovo) polje 8 / 7

* uzorci iz jezera Stikada, rijeke Krke (kod manastira) i jezera Modro oko (Imotski) su dodatni uzorci
sakupljeni samo za filogeneticka istrazivanja, u odnosu na ostale za koje su provedena i morfoloska
istrazivanja

3.5.1. I1zolacija DNA

Za izolaciju DNA iz sakupljenih uzoraka koristen je DNeasy® Blood & Tissue
komplet kemikalija (Qiagen-Start Protocol) te je izolacija izvrSena prema protokolu
proizvodaca (Qiagen Quick-Start Protocol). Svaki sakupljeni uzorak prsne peraje (oko
25 mg) izrezan je na komadice i stavljen u Eppendorf epruveticu zapremine 2 ml. Zatim
je u epruveticu dodano 180 pl ATL pufera za liziranje stanica te 20 pl proteinaze K.
Uzorci su preko noéi ostavljeni u vodenoj kupelji na 56 °C, kako bi doslo do potpune
lize stanica. Nakon toga, uzorci su promijeSani pomoc¢u Vortex mijesalice te je u svaku
Eppendorf epruveticu dodano 200 ul pufera AL i 200 pl 100 % etanola. Potom je svaki
uzorak prebacen u epruveticu s membranom (DNeasy Mini spin column), koja je
smjeStena u epruveticu za skupljanje uzoraka zapremnine 2 ml. Uzorci su zatim
centrifugirani dva puta na 8000 okretaja u minuti, izmedu ¢ega su isprani s 500 pl
pufera AWL1 te je zamijenjena epruvetica za skupljanje. Nakon drugog centrifugiranja
uzorci su isprani s 500 ul pufera AW2 te zatim tre¢i put centrifugirani na 14000 okretaja
u minuti. Ovim postupkom doslo je do vezivanja DNA na membranu epruvetice
DNeasy Mini spin column. Zatim je epruvetica s membranom smjeStena u NOVU
epruveticu za skupljanje te je izvrSena elucija DNA s membrane u epruveticu za

skupljanje dodatkom 150 pl pufera AE za eluciju te centrifugiranjem na 8000 okretaja u
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minuti. Svaka Eppendorf epruvetica, odnosno uzorak, je oznacen kodnim brojem te

pohranjen do daljnjih analiza na -20 °C.

3.5.2. UmnaZanje fragmenata DNA lan¢anom reakcijom polimeraze

Lancana rekacija polimerazom koristi se za umnazanje specifi¢énih fragmenata
DNA in vitro, §to se postize koriStenjem dviju oligonukleotidnih pocetnica koje se vezu
na razliCite krajeve fragmenta DNA. Ponavljaju¢i ciklusi koji uklju¢uju denaturaciju
dvolan¢ane DNA, sparivanje pocetnica i produljivanje DNA, rezultiraju dobivanjem

eksponencijalnog broja kopija specificnog fragmenta DNA (Atawodi i sur. 2010).

Lancanom reakcijom polimeraze umnozeni su fragmenti DNA mitohondrijskog
gena koji kodira za citokrom b te fragmenti DNA jezgrinih gena koji kodiraju za beta
aktin i kostani morfogenetski protein (BMP). Citokrom b je protein koji ima vaznu
ulogu u prijenosu elektrona u mitohondrijskom respiratornom lancu. Beta aktin je jedna
od proteina iz skupine aktina koji utje¢u na pokretljivost stanica, njihovu strukturu i
integritet te medustani¢nu signalizaciju. BMP je skupina signalnih molekula koja je
odgovorna za niz procesa kao Sto je formiranje 1 odrZavanje razliCitih organa, a
najvazniju ulogu imaju u formiranju koStane tvari. Ovi genski markeri su ¢esto koriSteni
u filogenetickim istrazivanjima riba iz razloga §to su se pokazali informativnim za

razrjeSavanje divergencija na razli¢itim taksonomskim razinama.

Reakcijska smjesa za PCR za svaki uzorak bila je ukupnog volumena 25 pl, a
sastojala se od 12,5 pl mjesavine za PCR (Dream Taq), 4 ul DNA, po 1 pl svake
pocetnice (koncentracije 10 pmol/ul) 1 6,5 pl vode oslobodene nukleaza. Za PCR ovako

pripremljenih uzoraka koriSten je PCR uredaj prema reakcijama navedenima u tablici

3.5.
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Tablica 3.5. Koristene pocetnice i PCR uvjeti za istrazivane gene

Gen i broj .
nukleotidnih Pocetnice PCR uvijeti
mjesta
Pocetna denaturacija (94°C / 5
GluF: min)
citokrom b 5'AACCACCGTTGTATTCAACTACAA3Z' PCR ciklus (35 ciklusa):
(1140 bp) ThrR: - denaturacija (94°C / 1 min)

5'ACCTCCGATCTTCGGATTACAAGACCG3
(Machordom i Doadrio 2001)

- sparivanje (50°C / 1,15 min)
- produljivanje (72°C / 1,30 min)
Zavrs$na sinteza (72°C / 10 min)

beta aktin (888
bp)

BactFor: 5’ ATGGATGATGAAATTGCCGC3'
BactRev: 55 AGGATCTTCATGAGGTAGTC3'
(Robalo i sur. 2007)

Pocetna denaturacija (94°C / 5
min)

PCR ciklus (35 ciklusa):

- denaturacija (94°C / 30 s)

- sparivanje (55°C / 40 s)

- produljivanje (72°C / 1,30 min)
Zavrsna sinteza (72°C / 10 min)

BMP (672 bp)

bmp4cf2: 55CATCCCAGAGGAGGAACTCAZ
bmp4r2: 5'SCCYTCSACYACCATYTCCTG3'
(Waap i sur. 2011)

Pocetna denaturacija (94°C / 5
min)

PCR ciklus (35 ciklusa):

- denaturacija (94°C / 1 min)

- sparivanje (62°C / 30 s)

- produljivanje (72°C / 1 min)
Zavrsna sinteza (72°C / 10 min)

3.5.3. Elektroforeza umnozenih fragmenata DNA u agaroznom gelu

Provjera dobivenih PCR produkata napravljena je elektroforezom na

vodoravnom agaroznom gelu. Gel elektroforeza je standardna tehnika koja se koristi za
odvajanje, identifikaciju i1 prociS¢avanje nukleinskih kiselina. S obzirom na to da
molekule DNA imaju jednaku koli¢inu naboja po masi, ova tehnika ih odvaja temeljem
njihove veli¢ine. Sukladno tome, manje molekule putuju brze kroz agarozni gel od onih

vecih (Magdeldin 2012).

Elektroforeza dobivenih PCR produkata provedena je na 1 % agaroznom gelu,
koji je dobiven otapanjem 1 g agaroze u 100 ml TAE pufera. Gel je izliven u kalup u
koji su potom umetnuti ¢eslji¢i za stvaranje jazica. Nakon Sto se gel ohladio te su
izvadeni Ceslji¢i, u jazice je nanoseno po 4 pl DNA, a u zasebnu jazicu kao standard za
odredivanje velicine DNA fragmenata nanesen je DNA standard O'GeneRulerTM 50
bp DNA ladder 0,1 pg/ul, Fermentas. Gel je nakon nanoSenja uzoraka uronjen u TAE

pufer te je pokrenuta elektroforeza na naponu 120 V u trajanju od 30 minuta. Nakon
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elektroforeze, kako bi se obojala DNA, gel je uronjen u otopinu etidij bromida (10 min).
Nakon toga je pomoéu UV transluminatora (Bio Rad) vizualizirana DNA u gelu te

fotografirana fotoaparatom (Camedia C-4000 Zoom).

3.5.4. Odredivanje primarne strukture DNA

Produkti lancane reakcije polimerazom koji su uspjeSno vizualizirani gel
elektroforezom poslani su na odredivanje primarne strukture DNA (sekvenciranje) u
servis Macrogen Europe (https://dna.macrogen-europe.com/eng/; Macrogen Europe
B.V., Meibergdreef 31, Amsterdam, Netherlands).

Pocetnice koriStene u PCR reakcijama za beta aktin i BMP te sekvence za
sekvenciranje gena za citokrom b razrijedene su u koncentraciji od 10 pmol/ul te su
zajedno s PCR produktima koji su uspjeSno vizualizirani, poslane u Macrogen Europe.
PCR produkti koji nisu uspjesno vizualizirani gel elektroforezom, nisu koriSteni u

daljnjim filogenetickim analizama.

3.5.5. Racunalni programi

Priprema 1 analiza dobivenih sekvenci istrazivanih genskih markera izvrSena je

pomocu rac¢unalnih programa navedenih u nastavku.

BioEdit Sequence Alignment Editor 7.2.5. (Hall 1999) je softverski paket za
poravnavanje sekvenci 1 komparativne analize. KoriSten je u svrhu provjere sekvenci,

odnosno nukleotidnih mjesta te obradu i poravnavanje sekvenci.

DnaSP 6. (Rozas i Rozas 1995, Rozas i Rozas 1997, Rozas i Rozas 1999, Rozas i sur.
2003, Librado i Rozas 2009, Rozas 2009, Rozas i sur. 2017) je programski paket za
sveobuhvatnu analizu polimorfizma DNA seta podataka, ukljucujuci i analize temeljene
na teoriji koalescencije. Program je koristen za odredivanje broja i raznolikosti

haplotipova istrazivanih setova sekvenci.

MEGA-X (engl. Molecular Evolutionary Genetics Analysis) 10.0.05 (Tamura i sur.
2007) je programski paket koji sluzi za obradu i poravnavanje DNA sekvenci, procjenu
evolucijskih udaljenosti pomoc¢u metode najvece vjerodostojnosti, izradu filogenetskih

stabala i testiranje evolucijskih hipoteza. Ovaj program je koriSten za izracun genske
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udaljenosti jedinki izmedu i unutar pojedinih grupa te pripremu sekvenci u .nex formatu

(Maddison i sur. 1997) za filogeneticke analize.

PAUP* (Phylogenetic Analysis Using Parsimony) 4.0. (Swofford i sur. 1996,
Swofford 2002) je programski paket za filogeneti¢ke analize koje se temelje na metodi
najvece parsimonije. Program je koriSten za izradu filogenetickih stabala koriStenjem

metoda najvece parsimonije i najveée vjerodostojnosti.

MrBayes (Bayesian Analysis of Phylogeny) 3.2.7 (Huelsenbeck i Ronguist 2001) je
programski paket koji koristi Bayesovu metodu za izvodenje filogenetickih zakljucaka,
koriStenjem varijante Markov Chain Monte Carlo analize. Program je koristen za izradu

filogenetickih stabala koriStenjem Bayesove metode.

TreeView X 0.5.0. (Page 1996) je program za prikaz i ispis filogenetickih stabala, a

kori$ten je za prikaz stabala dobivenih Bayesovom metodom.

FigTree 1.4.4. (Rambaut 2010) je program za prikaz i ispis filogenetickih stabala, a

kori$ten je za prikaz stabala dobivenih Bayesovom metodom.
Microsoft PowerPoint 2010 koristen je za pripremu slika filogenetickih stabala.

Network 10.0 (Polzin i Daneschmand 2003, Fluxus Technology Ltd. 2004-2020) je
programski paket za izradu filogenetickih mreza i stabala koristenjem metode susjednog

sparivanja. Program je koriSten za izradu filogeneti¢kih mreZza ovom metodom.

SITES (Hey i Wakeley 1997) je program za usporednu analizu sekvenci DNA, a
prvenstveno je namijenjen setovima podataka s viSe usko srodnih sekvenci. Program je
koriSten za utvrdivanje fiksnih razlika, odnosno dijagnostickih mjesta i dijeljenih

polimorfizama izmedu grupa sekvenci istrazivanih populacija.

Mesquite: A modular system for evolutionary analysis 3.61 (Maddison i Maddison
2019) je programski paket za evolucijsku biologiju, koji sluzi za organizaciju i analize
komparativnih podataka o organizmima, a prvenstveno se oslanja na filogeneticke
analize. U ovom programu je napravljena usporedna analiza rezultata morfoloskih i

filogenetickih analiza provedenih u ovom doktorskom radu.
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3.5.6. Priprema sekvenci DNA za filogeneticke analize i setovi podataka

Sve dobivene sekvence DNA vizualno su provjerene te sravnjene u programu
BioEdit Sequence Alignment Editor 7.2.5. (Hall 1999). Sekvence lose kvalitete
izbacene su iz daljnjih analiza. Ovim postupkom dobivena su tri seta podataka za

filogeneticke analize.

Prvi set podataka uklju¢ivao je 72 sekvence citokroma b istraZivanih jedinki
roda Scardinius iz jadranskog slijeva, duljine 1140 parova baza (bp). U filogeneticke
analize ukljucena je i 31 sekvenca citokroma b vrsta unutar roda Scardinius preuzeta iz
banke gena (GenBank 2004), takoder duljine 1140 parova baza (bp). Kao vanjska grupa
koristena je sekvenca citokroma b vrste Cyprinus carpio Linnaeus, 1758. Popis svih
sekvenci gena za citokrom b koriStenih u filogenetickim istrazivanjima prikazan je u
tablici 3.6. Kao oznaka dobivenih haplotipova istrazivanih jedinki koriStena su prva tri
slova iz naziva vrste unutar roda Scardinius, dok broj uz oznaku haplotipa oznacava
njegov redni broj. Oznake sekvenci preuzetih iz banke gena ukljucuju prvo slovo naziva
roda, puni naziv vrste te redni broj sekvence. Oznake uzoraka iz rijeke Krke kod
manastira i jezera Modro oko kod Imotskog ukljucuju prva dva slova naziva roda i prva
dva slova naziva lokaliteta te redni broj 1. Oznaka sekvence vanjske grupe ukljucuje
puni naziv vrste.

Tablica 3.6. Popis sekvenci citokroma b koristenih u filogenetickim analizama

(Popis skra¢enica: AL-Albanija, BiH-Bosna i Hercegovina, FR-Francuska, GR-Gr¢ka, IT-Italija,
JAP-Japan, RH-Hrvatska, RU-Rusija, SLO-Slovenija; istr.-sekvence dobivene ovim istrazivanjem)

Vrsta Broj Lokalitet Literatural/istr. Pristupni kod Oznaka
sekvenci iz banke gena

9 Vransko jezero (Cres) RH istr. DER9-DER13
3 kanal Veliki Zdralovac BiH istr. DER3, DER14
8 jezero Visovac RH istr. DER4, DER7, DER8
7 rijeka Ruda RH istr. DER1-DER4
9 rijeka Guduca RH istr. DER4

S. dergle 11 Vransko jezero (Biograd) RH istr. DER4, DER5
1 Busko jezero BiH Freygg;g Ul 1 AYs549458 S dergle 1
1 Rijeka Krka RH Vali¢ 2011 JF727575 S dergle 2
1 Vransko jezero (Cres) RH Vali¢ 2011 JF727576 S dergle 3

91




Tablica 3.6. Nastavak tablice

Broj

Pristupni kod

Vrsta . Lokalitet Literaturafistr. | . Oznaka
sekvenci iz banke gena
1 rijeka Krka (manastir) RH istr. SCKR1
S. sp. jezero Modro oko kod .
1 Imotskog RH istr. SCMO1
8 Ravno polje BiH istr. PLO1, PLO2
4 Hutovo blato BiH istr. PLO1
9 Jezero Kuti RH istr. PLO1, PLO3
. Schonhuth i sur. .
s. plotizza 1 Hutovo blato BiH 2018 MG806699 Splotizza 1
1 rijeka Krupa BiH Perggl'osur' HM560176 S plotizza 2
1 rijeka Krupa BiH Perggl'osur' HM560175 S plotizza 3
1 jezero Trichonis GR Schonzhoultg sur. MG806697 S acarnanicus 1
1 jezero Trichonis GR Ke’tm;é%;' sur. AY509831 S acarnanicus 2
. . . . Zardoya i .
S. acarnanicus 1 jezero Trichonis GR Doadrio 1999 AF090775 S acarnanicus 3
1 jezero Trichonis GR Perzegllosur. HM560170 S acarnanicus 4
1 jezero Trichonis GR Perzegllosur. HM560169 S acarnanicus 5
1 jezero Yliki GR Kem;(')%;' UL AY509832 S graecus 1
S. graecus Freyhof i sur
1 jezero Yliki GR y2005 ' AY549459 S graecus 2
1 rijeka Adige (Po) IT Perzegl'osur' HM560173 S hesperidicus 1
S. hesperidicus Perea i sur
1 rijeka Adige (Po) IT 2010 ' HM560174 S hesperidicus 2
S. knezevici 1 Skadarsko jezero AL Schonzhoultg sur. MG806698 S knezevici 1
S. scardafa 1 jezero Scanno IT Ketm;(')%;' sur. AY509833 S scardafa 1
1 jezero Cerknica SLO Ketm;(')%;' U1 AY500848/Se9 | S erythrophthalmus 1
1 jezero Salto IT Ketm;(')%;' U1 AY500847/5e8 | S erythrophthalmus 2
1 jezero Vico IT Ketm;(')%;' U1 AY500846/Se7 | S erythrophthalmus 3
S 1 Jezero Monte Doglio IT Ketm;(')%;' U1 AY500846/Se6 | S erythrophthalmus 4
erythrophthalmus 1 jezero Massaciuccoli IT Ketm;(')%;' U1 AY500844/Se5 | S erythrophthalmus 5
1 jezero Brenta IT Ketm;(')%;' U1 AYB500843/Se4 | S erythrophthalmus 6
1 jezero Maggiore IT Ketm;(;(e);' U1 AY500842/e3 | S erythrophthalmus 7
1 rijeka Po IT Ketmaler i sUr. | Av509841/Se2 | S erythrophthalmus 8
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Tablica 3.6. Nastavak tablice

Vrsta Broj . Lokalitet Literatura/istr. Erlstupnl kod Oznaka
sekvenci iz banke gena
1 jezero Volvi GR Ketm;(')%;' U1 AY509840/Se14 | S erythrophthalmus 9
1 rijeka Dunav RH Ketm;(')%;' U1 AY509836/Se10 | S erythrophthalmus 10
1 rijeka Rhone FR Ketm;(')%;' U1 AY509835/Sel | S erythrophthalmus 11
S. ” . Perea i sur
erythrophthalmus 1 rijeka Sinuhkha RU 2010 ' HM560171 S erythrophthalmus 12
Marescalchi i

1 IT sur. 2008 EU856057 S erythrophthalmus 13
1 rijeka Rhone FR Bm{%é sur. Y10444 S erythrophthalmus 14
2 jezero Stikada RH istr. ERI1

VANJSKA GRUPA

Cyprinus carpio 1 jezero Biwa JAP Mabg%%g sur. AB158806 Cyprinus carpio

Drugi set podataka ukljuc¢ivao je 60 sekvenci jezgrinog gena za beta aktin
istrazivanih jedinki roda Scardinius iz jadranskog slijeva, duljine 888 parova baza (bp).
Kao vanjska grupa koriStena je Scardinius erythrophthalmus (Linnaeus, 1758). Popis
svih sekvenci gena za beta aktin koristenih u filogeneti¢kim istraZivanjima prikazan je u
tablici 3.7. Kao oznaka istrazivanih jedinki koriStena su prva dva slova naziva roda
Scardinius i dva slova koja oznacavaju lokalitet s kojeg su uzorci prikupljeni, dok broj
uz oznaku haplotipa oznacava njegov redni broj. Naziv vanjske grupe ukljucuje prvo
slovo naziva roda te puno ime vrste.

Tablica 3.7. Popis sekvenci beta aktina koristenih u filogenetickim analizama

(Popis skraéenica: istr.-sekvence dobivene ovim istrazivanjem, RH-Republika Hrvatska, BiH-
Bosna i Hercegovina)

Vrsta Broj Lokalitet Literatura/istr. Oznaka
sekvenci
6 Vransko jezero istr.
(Cres) RH SCCR12,14,16
6 kanal Veliki istr.
S. dergle Zdralovac BiH Scvzl-3
16 rijeka Guduca RH istr. SCGU1,3,5-10
20 Vransko jezero istr.
(Biograd) RH SCVR1-8,10-11
S. plotizza 12 Ravno polje BiH istr. SCRA1-3,5-6,8
VANJSKA GRUPA
S. erythrophthalmus | 1 | RH | neobjavljeno | S. erythrophthalmus
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Tre¢i set podataka ukljucivao je 100 sekvenci jezgrinog gena za BMP

istrazivanih jedinki roda Scardinius iz jadranskog slijeva, duljine parova baza 672 bp.

Kao vanjska grupa koriStena je sekvenca vrste Squalius pyrenaicus (Linnaeus, 1758)

preuzeta iz banke gena (GenBank 2004). Popis svih sekvenci gena za BMP koristenih u

filogenetickim istrazivanjima prikazan je u tablici 3.8. Kao oznaka istrazivanih jedinki

koristena su prva dva slova naziva roda Scardinius i dva slova koja oznacavaju lokalitet

s kojeg su uzorci prikupljeni, dok broj uz oznaku haplotipa ozna¢ava njegov redni broj.

Oznaka sekvence preuzete iz banke gena uklju€uje puni naziv vrste.

Tablica 3.8. Popis sekvenci BMP kori$tenih u filogenetickim analizama (Popis

skracenica: istr.-sekvence dobivene ovim istrazivanjem, RH-Republika Hrvatska, BiH-Bosna i

Hercegovina)

Broi Pristupni
Vrsta ) Lokalitet Literatura/istr. kod iz Oznaka
sekvenci
banke gena
16 Vransko jezero istr.
(Cres) RH SCCR11,12,14,15,16,17,19,20
6 kanal Veliki istr.
Zdralovac BiH SCVZz1-3
14 rljekaRCLuduca istr. SCGU2,3,56,7.9.10
S. dergle 16 Vransko jezero istr. SCVRI-8
(Biograd) RH
4 jezero Visovac istr.
RH SCVI12,5
10 rijeka Ruda istr. SCRUL-35,6
RH
14 Ra"g‘i’ﬁo"e str, SCRA1-3,5,6,8,9
S. plotizza 8 Jezero Kuti RH istr. SCKU2-4,7
4 Hutovo blato .
BiH istr. SCHBL1,3
S. erythrophthalmus 4 JezerOR?_:lkada Istr. SCST1-2
rijeka Krka .
2 (manastir) RH istr. SCKR1
S. sp. jezero Modro
2 oko kod istr. SCMO1
Imotskog RH
VANJSKA GRUPA
Squal!us 1 Waap i sur. 2011 JN413285 Squalius pyrenaicus
pyrenaicus

Za izradu filogenetickih mreZa sekvenci gena za citokrom b napravljena su dva

zasebna seta podataka. Jedan set podataka sadrzavao je sekvence gena za citokrom b

istrazivanih populacija te sekvence gena za citokrom b vrsta roda Scardinius preuzetih
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iz banke gena, a kako bi se utvrdio polozaj istrazivanih populacija u odnosu na ostale
vrste unutar roda. Drugi set podataka sadrzavao je samo sekvence gena za citokrom b
istrazivanih populacija, kako bi se dobio bolji uvid u medusobne odnose 1 polozaj

istrazivanih populacija. Ovi setovi podataka prikazani su u tablici 3.9.

Tablica 3.9. Popis naziva haplotipova, oznaka sekvenci i lokalitet za sekvence koristene u izradi
filogeneti¢kih mreza gena za citokrom b (Popis skracenica: AL-Albanija, BiH-Bosna i Hercegovina,
FR-Francuska, GR-Gr¢ka, IT-Italija, RH-Hrvatska, RU-Rusija, SLO-Slovenija)

Naziv haplotipa Oznake sekvenci Lokalitet
Set podataka istraZivanih sekvenci i sekvenci preuzetih iz banke gena
SCRA1,3,4,6,7,9,10 Ravno (Popovo polje) BiH
PLO1 SCHB1,3,4,5 Hutovo blato BiH
SCKU1,2,4,5,6,7,9,10 Kuti RH
PLO2 SCRA2 Ravno (Popovo polje) BiH
PLO3 SCKU8 Kuti RH
PLO4 S plotizza 1 Hutovo blato BiH
PLO5 S plotizza 3 Krupa, sliv Neretve BiH
DERL SCVR1,5,7 Vransko jezero Biograd RH
SCMO1 Modro oko RH
DER2 SCKR1 Krka RH
DER3 SCVI7 Visovac, Krka RH
DER4 SCVI9 Visovac, Krka RH
DER5 SCCR11 Vransko jezero Cres RH
DERG6 SCCR12 Vransko jezero Cres RH
DERY7 SCCR14,17,19 Vransko jezero Cres RH
DERS8 SCCR15 Vransko jezero Cres RH
DER9 Sdergle 3 Vransko jezero Cres RH
ERI1 SCST1,2 Stikada RH
ERI2 S erythrophthalmus 9 jezero Volvi GR
ERI3 S erythrophthalmus 12 rijeka Sinuhkha RU
ACAR1 S acarnanicus 1 jezero Trichonis GR
ACAR?2 S acarnanicus 2
ACAR3 S acarnanicus 3 ] ] .
- jezero Trichonis GR
ACAR4 S acarnanicus 4
ACAR5 S acarnanicus 5
KNE1 S knezevici 1 Skadarsko jezero AL
GR1 Sgraecus 1 jezero Yliki GR
GR2 S graecus 2 jezero Yliki GR
HESP1 S hesperidicus 2 rijeka Adige, porjecje Po IT
HESP2 S hesperidicus 1 rijeka Adige, porje¢je Po IT
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Tablica 3.9. Nastavak tablice

Naziv haplotipa | Oznake sekvenci | Lokalitet
Set podataka istrazivanih sekvenci i sekvenci preuzetih iz banke gena
SCARL1 | S scardafa 1 | jezero Scanno IT
Set podataka istraZivanih sekvenci
SCRAL1,3,4,6,7,9,10 Ravno (Popovo polje) BiH
PLO1 SCHB1,3,4,5 Hutovo blato BiH
SCKU1,2,4,5,6,7,9,10 Kuti RH
PLO2 SCRA2 Ravno (Popovo polje) BiH
PLO3 SCKU8 Kuti RH
SCRU1 rijeka Ruda RH
DERL SCVR2,3,4,6,8,9,1,11 Vransko jezero, Biograd
SCGU1,2,3,5,6,7,8,9,10 rijeka Guduca
SCVI1,2,4,6,8 Visovac, Krka
DER 2 SCVR1,5,7 Vransko jezero Biograd RH
SCMO1 Modro oko RH
DERS3 SCKR1 Krka RH
DER4 SCVI7 Visovac, Krka RH
DER5 SCVI9 Visovac, Krka RH
DER6 SCCR11 Vransko jezero Cres RH
DER7 SCCR12 Vransko jezero Cres RH
DERS8 SCCR14,17,19 Vransko jezero Cres RH
DER9 SCCR15 Vransko jezero Cres RH
DER10 SCCR16,18,20 Vransko jezero Cres RH

3.5.7. Utvrdivanje genskog polimorfizma i genske udaljenosti(engl. p-
distance)

Za utvrdivanje genskog polimorfizma istrazivanih populacija koriSten je
program DnaSP 6. (Rozas i Rozas 1995, Rozas i Rozas 1997, Rozas i Rozas 1999,
Rozas i sur. 2003, Librado i Rozas 2009, Rozas 2009, Rozas i sur. 2017). Za svaku
populaciju utvrdeno je nekoliko mjera genskog polimorfizma za sekvence citokroma b,
beta aktina i BMP:

- h - broj haplotipova

- Hd - raznolikost haplotipova

- 7 - nukleotidna raznolikost

- k - prosjek nukleotidnih razlika

- S - broj polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta
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- 1 - ukupni broj mutacija

Kod utvrdivanja genskog polimorfizma gena za citokrom b za analizu na razini
vrste S. dergle, iz seta podataka uklonjene su one sekvence istrazivanih populacija ove
vrste za koje se prilikom sravnjivanja sekvenci utvrdilo da imaju mitohondrijsku DNA
vrste Squalius tenellus, kako bi se dobio stvaran broj i raznolikost haplotipova za ovu

vrstu.

Utvrdivanje genske udaljenosti (engl. p-distance) izmedu pojedinih haplotipova
izvrSeno je u programu MEGA-X (engl. Molecular Evolutionary Genetics Analysis)
10.0.05 (Tamura i sur. 2007). Genska udaljenost predstavlja udio nukleotidnih mjesta u
kojima se dvije sekvence koje se usporeduju razlikuju, a dobiva se dijeljenjem broja
nukleotidnih razlika s ukupnim broj usporedenih nukleotida (Tamura i sur. 2007). Za
potrebe analiza genske udaljenosti, istrazivane populacije poslozene su u grupe prema

dobivenim filogenetickim stablima.

U analizu genske udaljenosti gena za citokrom b, uz sekvence gena za citokrom

b dobivene ovim istrazivanjem, ukljucene su i sekvence iz banke gena.

3.5.8. Metode filogeneticke rekonstrukcije

U svrhu filogeneticke rekonstrukcije odnosa 1 utvrdivanja taksonomskog
poloZaja istraZivanih populacija koriStene su tri metode: metoda najvece parsimonije
(engl. maximum parsimony - MP), metoda najvece vjerodostojnosti (engl. maximum
likelihood - ML) i Bayesova metoda. Metode najvece parsimonije i najvece
vjerodostojnosti provedene su na svim setovima podataka u programu PAUP*
(Phylogenetic Analysis Using Parsimony) 4.0. (Swofford i sur. 1996, Swofford 2002),
dok je Bayesova metoda provedena u programu MrBayes (Bayesian Analysis of
Phylogeny) 3.2.7 (Huelsenbeck i Ronquist 2001). Za utvrdivanje haplotipova unutar

pojedinih setova podataka koristen je program DnaSP.

Kod metode najvece parsimonije koriStena je heuristicka metoda s 10
ponavljanja te nasumi¢nim redoslijedom unosa pojedinih taksona. Za algoritam izmjene
grana (engl. branch swapping) koriSten je algoritam raS¢lanjivanja i ponovnog

povezivanja stabla (engl. TBR - tree bissection and reconnection). Ovaj algoritam
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preslaguje pocetno stablo na nac¢in da ga prvo podijeli na dva podstabla, nakon cega se
jedno podstablo sistemati¢no povezuje sa svakom granom drugog podstabla. Svaki put
kada se podstablo poveZe s pojedinom granom, ono se iznova ukorjenjuje te se stvara
nova tipologija i zapoCinje pretraga za optimalnim rasporedom predaka. Podrzanost
pojedinih grananja provjerena je metodom samopodrzanja (engl. bootstrap) na 1000

ponavljanja.

Metoda najvece vjerodostojnosti takoder je provedena koriStenjem heuristicke
metode s 10 ponavljanja te nasumic¢nim redoslijedom unosa pojedinih taksona. Za
algoritam izmjene grana (engl. branch swapping) koriSten je algoritam rasclanjivanja i
ponovnog povezivanja stabla (engl. TBR- tree bissection and reconnection). Za
rekonstrukciju stabla koristeno je stepenasto dodavanje. Ovom metodom se za pocetno
stablo odabiru tri taksona, nakon ¢ega se ostali taksoni dodaju na stablo jedan po jedan.
Podrzanost pojedinih grananja provjerena je metodom samopodrzanja (engl. bootstrap)

na 100 ponavljanja.

Svaka analiza provedena Bayesovom metodom sastojala se od dva simultana
izvodenja, od kojih je svako uklju¢ivalo nezavisnu analizu Cetiri Markovljeva (MCMC)
lanca na 3.000.000 generacija. Svaka analiza je uzorkovana svakih 100 generacija. Za
model supstitucije DNA koristena je gamma raspodjela stope varijacije nukleotidnih
mjesta. Od postavljena Cetiri lanca, Bayesova metoda koristi jedan ,,hladni* lanac i tri
»zagrijana® lanca. Naime, Bayesova metoda koristi tzv. povecavajuéu shemu
zagrijavanja u kojoj se lanac i zagrijava povec¢avanjem njegove posteriorne vjerojatnosti
na 1/(1+i)), gdje A predstavlja koeficijent zagrijavanja. U svakoj generaciji, ,,hladni”
lanac izmjenjuje stanje sa svakim ,zagrijanim” lancem. Uz izuzeée prvih 25 %
generacija, konsenzusno stablo dobiveno je na temelju pravila 50 %-tne veline iz

ostalih stabala.

Za sve setove podataka napravljene su filogeneticke mreze u programu Network
10.0 (Polzin i Daneschmand 2003, Fluxus Technology Ltd. 2004-2020), koje daju bolju
rezoluciju filogenetickih odnosa na populacijskoj razini. Filogeneticke mreze u ovom
programu izradene su koriStenjem metode zdruzivanja medijana (engl. MJ-median

joining) prema Bandelt i sur. 1999.
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3.6. Molekularna dijagnostika

Utvrdivanje fiksnih razlika, odnosno dijagnostickih mjesta i dijeljenih
polimorfizama izmedu istrazivanih grupa roda Scardinius provedeno je u programu
SITES (Hey i Wakeley 1997). Fiksne razlike, odnosno dijagnosticka mjesta su
polimorfna nukleotidna mjesta na kojima se sve sekvence jedne grupe razlikuju od svih
sekvenci ostalih istrazivanih grupa. Dijeljeni polimorfizam je polimorfno mjesto na
kojem dvije grupe sekvenci imaju najmanje dvije iste baze (Hey i Wakeley 1997).
Molekularna dijagnostika je provedena za grupe sekvenci gena citokrom b, beta aktin i
BMP. Popis sekvenci za sve istrazivane gene po vrstama i populacijama te odredene

grupe navedeni su u Tablicama 3.10., 3.11.1 3.12.

Tablica 3.10. Popis sekvenci istrazivanih vrsta i populacija te odredene grupe za utvrdivanje
fiksnih razlika, odnosno dijagnosti¢kih mjesta i dijeljenih polimorfizama gena za citokrom b

Vrsta Popis sekvenci Naziv grupe
. SCRA1-4,6,7,9,10; SCHB1,3,4,5;
S. plotizza SCKU1,2.4-10 PLO
SCRU1; SCVR1-11; SCGU1-3,5-
S. dergle 10; SCKR1, SCVI1,2,4,6,8,9; DER
SCMO1
SCCR11,12,14-20 DER CR
S. graecus S. graecusl,? GRA
S. hesperidicus S. hesperidicusl,2 HESP
S.
S. erythrophthalmus erythrophthalmus1,9,10,11,12,14; ERI
SCST1,2
S. acarnanicus S. acarnanicusl,3-5 ACAR

Tablica 3.11. Popis sekvenci istrazivanih vrsta i populacija te odredene grupe za utvrdivanje
fiksnih razlika, odnosno dijagnostickih mjesta i dijeljenih polimorfizama gena za beta aktin

Vrsta Popis sekvenci Naziv grupe
S. plotizza SCRA1,2,3,5,6,8 PLO
SCGUL1,3,5-10; SCVR1-8,10,11; DER
S. dergle SCVZ1-3
SCCR12,14,16 DER_CR
S. erythrophthalmus SCST1,2 ERI
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Tablica 3.12. Popis sekvenci istrazivanih vrsta i populacija te odredene grupe za utvrdivanje
fiksnih razlika, odnosno dijagnosti¢kih mjesta i dijeljenih polimorfizama gena za BMP

Vrsta Popis sekvenci Naziv grupe
. SCRA1-3,5,6,8,9; SCHB1,3;
S. plotizza SCKU2-4.7 PLO
SCVI2,5; SCGU2,3,5-9; SCRU1-
. dergle 3,5,6; SCKR1; SCVR1-§; DER
' SCVZ1-3; SCMO1
SCCR11,12,14-17,19,20 DER_CR
S. erythrophthalmus SCST1,2 ERI

3.7. Usporedna analiza rezultata morfoloskih i filogenetickih
analiza

Usporedna analiza rezultata morfoloskih i filogenetickih analiza provedena je u
programu Mesquite 3.61 (Maddison i Maddison 2019). U ovom programu napravljena
je analiza evolucije morfoloskih znacajki te filogeneticko stablo vrsta. Za analizu
evolucije morfoloskih znacajki koristene su njihove prilagodene mjere za sve sekvence
gena za citokrom b istrazivanih populacija. Popis koriStenih sekvenci po vrstama

naveden je u tablici 3.13.

Tablica 3.13. Popis sekvenci gena za citokrom b istrazivanih vrsta ¢ije su prilagodene mjere
koristene u analizi evolucije morfoloskih znacajki

Vrsta Popis sekvenci
S. plotizza SCRA1-4,6-7,9,10; SCHB1,3,4,5; SCKU1,2,4-10
. dergle SCRUL1; SCVR1-10; SCGU1-3,5-10; SCVI1,2,4,6-9;
SCCR11,12,14,15,18-20
S. erythrophthalmus SCST1

Za filogenetiCko stablo vrsta koriSteni su svi dobiveni haplotipovi svih
istrazivanih gena. Naziv haplotipova koriStenih za dobivanje filogenetickog stabla vrsta,
pripadnost pojedinoj vrsti te popis sekvenci koje pripadaju pojedinom haplotipu za
citokrom b, beta aktin i BMP navedeni su u tablicama 3.14., 3.15. i 3.16.
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Tablica 3.14. Naziv haplotipova gena za citokrom b koristenih za dobivanje filogenetickog
stabla vrsta, pripadnost pojedinoj vrsti te popis sekvenci koje pripadaju pojedinom haplotipu

Naziv haplotipa Vrsta Sekvence
DER1 S. dergle SQRU4 SCRU5
DER2 S. dergle SCRU2
DER3 S. dergle SCRU3 SCRU4 SCRU6 SCVZ1 SCVZ2
SCRU1 SCVR2 SCVR3 SCVR4 SCVR6
SCVR8 SCVR9 SCVR10 SCVR11
DER4 S. dergle SCGU1 SCGU2 SCGU3 SCGU5 SCGU6
SCGU7 SCGU8 SCGU9 SCGU10 SCVI1
SCVI2 SCVI14 SCVI16 SCVI8
DER5 S. dergle SCVR1 SCVR5 SCVR7 SCMO1
DER6 S. dergle SCKR1
DER7 S. dergle SCVI7
DERS8 S. dergle SCVI9
DER9 S. dergle SCVZ3
SCRA1 SCRA3 SCRA4 SCRA6 SCRA7
PLO1 S. plotizza SCRA9 SCRA10 SCHB1 SCHB3 SCHB4
P SCHB5 SCKU1 SCKU2 SCKU4 SCKU5
SCKU6 SCKU7 SCKU9 SCKU10
PLO2 S. plotizza SCRA2
PLO3 S. plotizza SCKUS8
CR1 S. dergle SCCR11
CR2 S. dergle SCCR12
CR3 S. dergle SCCR14 SCCR17 SCCR19
CR4 S. dergle SCCR15
CR5 S. dergle SCCR16 SCCR18 SCCR20
ERI S. erythrophthalmus SCST1 SCST2
Vanjska grupa Cyprinus carpio

Tablica 3.15. Naziv haplotipova gena za beta aktin koristenih za dobivanje filogeneti¢kog stabla

vrsta, pripadnost pojedinoj vrsti te popis sekvenci koje pripadaju pojedinom haplotipu.

Naziv haplotipa

Vrsta

Sekvence

SCRA1 SCRA1 SCRA2_1 SCRA3 SCRA3 SCRA5
SCRAS SCRA6 SCRA6 SCRA8 SCRA8 SCGU1
SCGU1 SCGU3 SCGU3 SCGU5 SCGUS SCGU6
SCGU6 SCGU7 SCGUT7 SCGUB SCGUB SCGU9

SCGU9 SCGU10 SCGU10 SCVR1 SCVR1 SCVR2

HAPL S. dergle, S.plotizza | g\/p) SCVR3 SCVR3 SCVR4 SCVR4 SCVRS_1
SCVR6 SCVR6 SCVR7 SCVR7 SCVR8 SCVR8
SCVR10 SCVR10 SCVR11 SCVR11 SCCR12 SCCR12
SCCR14 SCCR14 SCCR16 SCCR16 SCVZ1 SCvZz1
SCVZ2 SCVZ2 SCVZ3 SCVZ3
HAP2 S. plotizza SCRA2_ 2
HAP3 S. dergle SCVR5 2
Vanjska grupa S. erythrophthalmus
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Tablica 3.16. Naziv haplotipova gena za BMP koristenih za dobivanje filogeneti¢kog stabla
vrsta, pripadnost pojedinoj vrsti te popis sekvenci koje pripadaju pojedinom haplotipu

Naziv Vrsta Sekvence
haplotipa
SCVI2_1SCVI5_1 SCVI5_2 SCRU1_1 SCRU1_2
SCRU2_1 SCRU2_2 SCRU3_1 SCRU5_1 SCRU6_1
SCKU2_1 SCKU2_2 SCKU4_1 SCKU7_1 SCHB1_1
SCHB3_1 SCRA1 1 SCRA1_2 SCRA2_1 SCRA2_2
SCRA3_1 SCRA3_2 SCRA5_1 SCRA5 2 SCRA6_1
SCRA6_2 SCRA8_1 SCRA8_2 SCRA9 1 SCRA9 2
SCGU2_1SCGU2_2 SCGU3 1 SCGU3 2 SCGU5_1
SCGU5_2 SCGU6B_1 SCGU6_2 SCGU7_1 SCGU7_2
HAPL S. plotizza, S. dergle, S. SCGU9_1 SCGUI9_2 SCGU10_1 SCGU10_2 SCKR1_1
erythrophthalmus SCCR11_1 SCCR11_2 SCCR12_1 SCCR12_2
SCCR14_1 SCCR14_2 SCCR15_1 SCCR15_2
SCCR16_1 SCCR16_2 SCCR17_1 SCCR17_2
SCCR19_1 SCCR20_1 SCCR20_2 SCVR1_1 SCVR1_2
SCVR2_1 SCVR2 2 SCVR3_1 SCVR3_2 SCVR4 1
SCVR4 2 SCVR5_1 SCVR6_1 SCVR6_2 SCVR7_1
SCVR7_2 SCVR8_1 SCVR8_2 SCST1_1SCSTL 2
SCST2_1SCST2 2 SCVZ1_1SCVZ1 2 SCVZ2 1
SCVZ2_2 SCVZ3 1SCVZ3 2
HAP2 S. dergle SCVI2_2
HAP3 S. dergle, S. plotizza SCRU3_2 SCKU3_1
HAP4 S. dergle SCRUS5_2
HAPS S. dergle, S. plotizza SCRUG6_2 SCKU4_2 SCHB1_2 SCHB3_2
HAPG6 S. plotizza SCKU3_2
HAP7 S. plotizza SCKU7_2
HAPS S. dergle SCKR1_2
HAP9 S. dergle SCCR19_2
HAP10 S. dergle SCVR5_2
HAP11 S. dergle SCMO1_ 1
HAP12 S. dergle SCMO1_2
Vanjska ) )
Squalius pyrenaicus
grupa
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4. REZULTATI

4.1. Morfometrijske znacajke

Morfometrijske znacajke izmjerene su na ukupno 154 jedinke. Broj jedinki po

pojedinim lokalitetima na kojima su mjerene morfometrijske znacajke prikazan je u

tablici 3.1. u poglavlju Materijali i metode.

4.1.1. Deskriptivna statistika

U tablicama 4.1., 4.2. 1 4.3. prikazane su srednje, najmanje i najvece vrijednosti

te standardna devijacija ukupnih i standardnih izmjerenih duljina tijela svih jedinki po

lokalitetima uzorkovanja za vrste crvenperka S. erythrophthalmus, drlja S. dergle i

peskelj S. plotizza.

Tablica 4.1. Srednje (X), najmanje (min) i najveée (max) vrijednosti te standardna devijacija

(s.d.) ukupnih (TL) i standardnih (SL) duljina tijela svih jedinki crvenperke S. erythrophthalmus

Tablica 4.2. Srednje (X), najmanje (min) i najveée (max) vrijednosti te standardna devijacija
(s.d.) ukupnih (TL) i standardnih (SL) duljina tijela svih jedinki drlje S. dergle s pojedinih

Plitvi¢ka jezera (PL)
X min max s.d.
TL 156,8 119 236 25,37
SL 129,2 110 194 23,60

lokaliteta
Vransko jezero na otoku Cresu (CR) kanal Veliki Zdralovac (VZ)

X min max s.d. X min max s.d.
TL 271,40 155 329 47,25 TL 114,43 55,56 163 37,21
SL 216,90 120 273,00 39,40 SL 92,95 45,54 132 28,17

jezero Visovac na rijeci Krki (V1) rijeka Ruda (RU)

X min max s.d. X min max s.d.
TL 197,57 177 230 14,57 TL 160,63 145 176 12,05
SL 156,95 146 181 10,19 SL 127,56 112 139 9,19

rijeka Guduca (GU) Vransko jezero kod Biograda na Moru (VR)

b min max s.d. X min max s.d.
TL 150,03 92 269 63,88 TL 223,90 207 231 7,37
SL 124,59 79 226 54,10 SL 180,10 166 190 8,28
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Tablica 4.3. Srednje (X), najmanje (min) i najvece (max) vrijednosti te standardna devijacija
(s.d.) ukupnih (TL) i standardnih (SL) duljina tijela svih jedinki peskelja S. plotizza s pojedinih

lokaliteta
Hutovo blato (HB)
X min max s.d.
TL 154,89 141 173 10,28
SL 128,55 114 150 10,88
Ravno (Popovo) polje (RA)
X min max s.d.
TL 56,92 48,22 69,47 5,37
SL 44,89 37,81 54,60 4,46
jezero Kuti (KU)
X min max s.d.
TL 110,27 81 261 53,55
SL 89,07 65 216 44,69

Na slici 4.1. prikazan je Box-Whiskers dijagram raspona izmjerenih ukupnih
duljina tijela jedinki svih vrsta po pojedinim lokalitetima, srednja vrijednost, srednja
vrijednost +/- standardna pogreska te srednja vrijednost +/- standardna devijacija. Na
slici 4.2. prikazan je Box-Whiskers dijagram raspona izmjerenih standardnih duljina
tijela jedinki svih vrsta po pojedinim lokalitetima, srednja vrijednost, srednja vrijednost

+/- standardna pogreska te srednja vrijednost +/- standardna devijacija.
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Slika 4.1. Box-Whiskers dijagram izmjerenih ukupnih duljina tijela (TL) jedinki svih vrsta po
pojedinim lokalitetima (Popis skra¢enica: PL-Plitvi¢ka jezera, CR-Vransko jezero na otoku Cresu, VZ-
Veliki Zdralovac, VI-jezero Visovac, HB-Hutovo blato, RU-Ruda, KU-jezero Kuti, GU-Guduga, VR-

Vransko jezero kod Biograda na Moru, RA-Ravno)
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Slika 4.2. Box-Whiskers dijagram izmjerenih standardnih duljina tijela (SL) jedinki svih vrsta
po pojedinim lokalitetima (Popis skraéenica: PL-Plitvi¢ka jezera, CR-Vransko jezero na otoku Cresu,
VZ-Veliki Zdralovac, VI-jezero Visovac, HB-Hutovo blato, RU-Ruda, KU-jezero Kuti, GU-Guduéa, VR-
Vransko jezero kod Biograda na Moru, RA-Ravno)

Kod jedinki crvenperke iz Plitvi¢kih jezera najmanja izmjerena ukupna duljina
tijela (TL) iznosila je 119 mm, a najve¢a 236 mm. Najmanja zabiljeZena standardna
duljina tijela (SL) iznosila je 110 mm, a najve¢a 194 mm. Sto se ti¢e varijabilnosti
ukupne i standardne duljine tijela, ona je nesto veca za izmjerene ukupne duljine tijela

jedinki.

Kod jedinki vrste drlja S. dergle, najmanja izmjerena ukupna duljina tijela,
TL=55,56 mm i najmanja izmjerena standardna duljina tijela SL=45,54 mm, zabiljeZene
su kod uzoraka iz kanala Veliki Zdralovac u Livanjskom polju. Najveéa ukupna duljina
TL=329 mm i najveca standardna duljina tijela SL=273 mm zabiljezene su kod jedinki
iz Vranskog jezera na otoku Cresu. Najmanja varijabilnost ukupne duljine tijela
(s.d.=7,37) i standardne duljine tijela (s.d.=8,28) zabiljezena je kod jedinki iz Vranskog
jezera kod Biograda na Moru, dok je najveca varijabilnost ukupne duljine tijela
(s.d.=68,88) 1 standardne duljine tijela (s.d.=54,10) zabiljezena kod jedinki iz rijeke

Guduce.
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Kod jedinki vrste peskelj S. plotizza, najmanja izmjerena ukupna duljina tijela,
TL=48,22 mm i najmanja izmjerena standardna duljina tijela SL=37,81 mm, zabiljezene
su kod uzoraka iz Ravnog (Popovog) polja. Najveca ukupna duljina TL=261 mm i
najveca standardna duljina tijela SL=216 mm zabiljezene su kod jedinki iz jezera Kuti.
Najmanja varijabilnost ukupne duljine tijela (s.d.=5,37) i standardne duljine tijela
(s.d.=4,46) zabiljezena je kod jedinki iz Ravnog (Popovog) polja, dok je najveca
varijabilnost ukupne duljine tijela (s.d.=53,55) i standardne duljine tijela (s.d.=44,69)

zabiljezena kod jedinki iz jezera Kuti.

Promatrajuci zajedno sve populacije jedinki vrsta crvenperka, drlja i peskelj,
moze se zakljuciti da su najvece ukupne i standardne duljine tijela zabiljezene kod drlje
iz Vranskog jezera na otoku Cresu, a najmanje kod peskelja Ravnog (Popovog) polja.
Veliku varijabilnost u ovim mjerama pokazuju populacije drlje iz Vranskog jezera na
otoku Cresu 1 rijeke Guduce te populacija peskelja iz jezera Kuti, dok dosta male
varijabilnosti pokazuju populacije drlje iz jezera Visovac na rijeci Krki, rijeke Rude i
Vranskog jezera kod Biograda na Moru te populacije peskelja iz Hutovog blata 1

Ravnog (Popovog) polja.

4.1.2. Normalna distribucija podataka i korelacija sa standardnom duljinom
tijela

Rezultati Shapiro-Wilk testa nalaze se u tablici 8.1. u poglavlju Prilozi, a iz njih
je vidljivo da otprilike polovica originalnih mjera nema normalnu distribuciju. Za
provjeru korelacije originalnih mjera sa standardnom duljinom tijela koriSten je
Pearsonov koeficijent korelacije (r) za mjere s normalnom distribucijom te Spearmanov
koeficijent korelacije (rs) za mjere koje nisu imale normalnu distribuciju. Rezultati
korelacijskih analiza prikazani su u tablicama 4.4. i 4.5. U tablicama su crveno oznaceni
koeficijenti za mjere koje ne pokazuju statisticki zna€ajnu korelaciju sa standardnom

duljinom.
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Tablica 4.4. Pearsonov koeficijent korelacije (r) i Spearmanov koeficijent korelacije (rs) za
originalne mjere populacija s lokaliteta Plitvicka jezera (SCPL), Vransko jezero na Cresu
(SCCR), Veliki Zdralovac (SCVZ), jezero Visovac (SCVI) i Hutovo blato (SCHB) (crveno su
oznaceni koeficijenti za mjere koje ne pokazuju statisticki znacajnu korelaciju sa standardnom
duljinom) (Popis skra¢enica: TL- ukupna duljina tijela, c- duljina glave, Pan- preanalna duljina, aA-
preanalna udaljenost, Van- ventroanalna duljina, aV- preventralna udaljenost, aP- prepektoralna
udaljenost, aD- predorzalna udaljenost, Ipc- duljina repnog drska, ID- duljina baze ledne peraje, 1A-
duljina baze podrepne peraje, IC- duljina repne peraje, IP- duljina prsne peraje, IV- duljina trbusne peraje,
hco- najveca visina glave, H- najveca visina tijela, h- najmanja visina tijela, laco- najveca §irina glave,
lac- najveca Sirina tijela, io- Sirina meduo¢nog prostora, Oh- promjer oka, prO- predo¢ni prostor, poO-
zao¢ni prostor, Isr. rp- duljina srednjeg dijela repne peraje)

SCPL | SCCR | SCVvz | ScVI SCHB

I's I's r I's r I's
TL 0,64 0,98 1 0,94 0,99
c 0,88 0,94 0,99 0,86 0,95
Pan 0,95 0,94 1 0,87 0,93
aA 0,96 0,96 1 0,89 0,95

Van 0,75 0,88 0,99 0,77 0,87
av 0,92 0,92 1 0,92 0,95
aP 0,88 0,96 0,99 0,78 0,94
ab 0,96 0,94 1 0,9 0,98
IpC 0,36 0,68 0,93 0,75 0,78

ID 0,7 0,85 0,98 0,76 0,85 0,7
1A 0,83 0,46 0,99 0,75 0,9
IC 0,7 0,88 1 0,51 0,92
IP 0,88 0,87 0,99 0,65 0,87
v 0,75 0,88 0,98 0,76 0,94
hco 0,78 0,95 1 0,66 0,89
H 0,9 0,91 0,99 0,89 0,91
h 0,8 0,94 1 0,68 0,91
laco 0,75 0,92 1 0,81 0,95
lac 0,83 0,91 0,99 0,85 0,92
io 0,66 0,88 0,98 0,55 0,85
Oh 0,36 0,86 0,97 0,47 0,78
prO 0,78 0,72 0,98 0,82 0,84
poO 0,33 0,94 0,98 0,67 0,81
Isr.rp 0,65 0,76 0,99 0,76 0,61




Tablica 4.5. Pearsonov koeficijent korelacije (r) i Spearmanov koeficijent korelacije (rs) za
originalne mjere populacija s lokaliteta Ruda (SCRU), jezero Kuti (SCKU), rijeka Guduca
(SCGU), Vransko jezero kod Biograda (SCVR) i Ravno (SCRA) (crveno su oznaceni
koeficijenti za mjere koje ne pokazuju statisticki znacajnu korelaciju sa standardnom duljinom)
(Popis skraéenica: TL- ukupna duljina tijela, c- duljina glave, Pan- preanalna duljina, aA- preanalna
udaljenost, Van- ventroanalna duljina, aV- preventralna udaljenost, aP- prepektoralna udaljenost, aD-
predorzalna udaljenost, Ipc- duljina repnog drska, ID- duljina baze ledne peraje, 1A- duljina baze podrepne
peraje, IC- duljina repne peraje, IP- duljina prsne peraje, 1V- duljina trbu$ne peraje, hco- najveca visina
glave, H- najveca visina tijela, h- najmanja visina tijela, laco- najveca $irina glave, lac- najveca $irina
tijela, io- 8irina meduoénog prostora, Oh- promjer oka, prO- predo¢ni prostor, poO- zao¢ni prostor, Isr. rp-

duljina srednjeg dijela repne peraje)

SCRU SCKU | SCGU | SCVR | SCRA
r Is s s r r

TL 0,96 0,98 0,98 0,9 0,99
c 0,91 0,88 0,96 0,31 0,97
Pan 0,96 0,95 1 0,65 0,82
aA 0,93 0,95 0,99 0,73 0,98
Van 0,89 0,96 0,96 0,54 0,68
av 0,98 0,94 0,99 0,63 0,95
aP 0,95 0,93 0,95 -0,02 0,91
aD 0,93 0,92 0,96 0,8 0,97
IpC 0,35 0,77 0,83 0,64 0,64
ID 0,76 0,95 0,83 0,59 0,92
1A 0,73 0,96 0,81 0,22 0,78
IC 0,72 0,82 0,92 0,19 0,82
IP 0,9 0,85 0,86 0,09 0,97
v 0,91 0,85 0,92 0,52 0,76
hco 0,88 0,84 0,87 0,28 0,91
H 0,86 0,93 0,96 0,1 0,94
h 0,86 0,85 0,92 0,01 0,93
laco 0,77 0,93 0,84 0,31 0,89
lac 0,77 0,86 0,91 0,25 0,88
io 0,81 0,73 0,92 -0,16 0,71
Oh 0,61 0,72 0,84 0,08 0,86
prO 0,67 0,87 0,98 0,27 0,84
poO 0,85 0,95 0,96 0,63 0,85
Isr. rp 0,87 0,82 0,95 0,58 0,7
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Kao $to je vidljivo iz rezultata, veé¢ina mjera ima statisticki znacajnu korelaciju
sa standardnom duljinom tijela, odnosno mjere su ovisne o standardnoj duljini. Upravo
1z navedenog razloga, originalne mjere su standardizirane koriStenjem morfometrijskih
omjera i alometrijskom pretvorbom. Nakon standardizacije podataka ponovno su
provedene korelacijske analize kako bi se vidjelo je i uklonjena Kkorelacija
standardiziranih mjera sa standardnom duljinom tijela. Nakon standardizacije podataka
alometrijskom pretvorbom, prilagodene mjere vise nisu pokazivale zna¢ajnu korelaciju
sa standardnom duljinom tijela. Koeficijenti korelacije za sve standardizirane
morfometrijske znacajke za sve uzorkovane populacije prikazani su u tablici 8.2. u

poglavlju Prilozi.

4.1.3 Morfometrijski omjeri

U tablici 8.3. u poglavlju Prilozi prikazane su srednje (X), najmanje (min) i
najveée (max) vrijednosti te standardna devijacija (s.d.) morfometrijskih omjera

populacija na svim lokalitetima.

Iz dobivene deskriptivne statistike morfometrijskih omjera moze se zakljuciti da
su dobivene srednje vrijednosti uglavnom ujednacene, ne samo izmedu populacija
pojedinih vrsta, ve¢ i izmedu populacija razli¢itih vrsta roda Scardinius. Radi se o
srednjim vrijednostima omjera SL/TL, c¢/SL, Pan/SL, aA/SL, Van/SL, aV/SL, aP/SL,
aD/SL, lpc/SL, ID/SL, IA/SL, IC/SL, IP/SL, IV/SL, laco/SL, lac/SL, H/SL, hcolc,
laco/c, Oh/c, prO/c, poO/c 1 h/H. Populacije peskelja sa sva tri uzorkovana lokaliteta,
Hutovo blato, Ravno polje i jezero Kuti, pokazuju nize vrijednosti srednje vrijednosti
omjera lac/c i io/c u odnosu na sve druge populacije, dok istovremeno populacije drlje
iz rijeke Guduce 1 Vranskog jezera kod Biograda na Moru pokazuju najvise vrijednosti
za ove omjere. Jedinke peskelja iz Ravnog polja pokazuju najvecu vrijednost srednje
vrijednosti omjera h/H. Populacija crvenperke iz Plitvickih jezera pokazuje najvecu
varijabilnost za omjere hco/c i poO/c u odnosu na sve druge populacije. Populacija drlje
iz rijeke Guduce pokazuje najvecu varijabilnost za omjere aA/SL 1 H/SL, populacija
peskelja iz jezera Kuti najvecu varijabilnost za omjer aP/SL, a populacija drlje iz jezera
Visovac najvecu varijabilnost za omjer aD/SL. Zanimljivo je da sve tri uzorkovane
populacije peSkelja pokazuju najmanje varijabilnosti u odnosu na sve uzorkovane

populacije za omjere ID/SL i IA/SL (jedinke iz Hutovog blata i jezera Kuti), IC/SL i
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IV/SL (jedinke iz Hutovog blata) i IP/SL (jedinke iz Ravnog polja). Jedinke drlje iz
kanala Veliki Zdralovac pokazuju najmanju varijabilnost za omjer laco/SL, dok jedinke

1z jezera Visovac pokazuju najvecu varijabilnost za omjer h/H.

4.1.4. Analiza varijance (ANOV A) morfometrijskih omjera 1 prilagodenih
mjera

Kako bi se utvrdilo postoje li statisticki razlike u pojedinim morfometrijskim
znacajkama i omjerima izmedu istrazivanih populacija, provedena je analiza varijance
(ANOVA) podataka standardiziranin morfometrijskim omjerima i alometrijskom
pretvorbom. Rezultati analize varijance morfometrijskih omjera prikazani su u tablici
4.6., dok su rezultati analize varijance mjera prilagodenih alometrijskom pretvorbom

prikazani u tablici 4.7.

Tablica 4.6. Rezultati analize varijance (ANOV A) morfometrijskih omjera (crveno su oznacene
vrijednosti koje pokazuju statisticki znacajnu razliku, p<0,05)

Omijeri F p
c/SL 48,9654 0,0000
pan/SL 1,9978 0,0441
aA/SL 3,2645 0,0013
Van/SL 16,6014 0,0000
aV/SL 5,9423 0,0000
ap/SL 41,9798 0,0000
aD/SL 3,0385 0,0024
Ipc/SL 18,1465 0,0000
ID/SL 22,6068 0,0000
IA/SL 34,3603 0,0000
IC/SL 6,8152 0,0000
IP/SL 6,6174 0,0000
IV/SL 10,3947 0,0000
hcolc 12,4684 0,0000
h/H 12,1659 0,0000
laco/c 5,7422 0,0000
lac/c 32,1786 0,0000
io/c 125,384 0,0000
Oh/c 76,8949 0,0000
prO/c 7,1917 0,0000
poOlc 9,5998 0,0000
laco/SL 11,075 0,0000
lac/SL 22,3017 0,0000
H/SL 46,7823 0,0000
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Iz rezultata analize varijance je vidljivo da se sve istrazivane populacije
znacajno razlikuju u morfometrijskim omjerima. Kako bi se utvrdilo koje se populacije
medusobno statisticki znaCajno razliku po pojedinim morfometrijskim omjerima,
proveden je post hoc Fisherov test za svaki pojedini omjer, a rezultati su prikazani u

tablici 8.4. u poglavlju Prilozi.

Iz rezultata post hoc testa moze se zakljuciti da se sve promatrane populacije
veéinom statistiCki znacajno razlikuju u morfometrijskim omjerima c¢/SL, Van/SL,
aP/SL, lIpc/SL, ID/SL, IA/SL, IV/ISL, hcolc, h/H, lac/c, io/c, Oh/c, laco/SL, lac/SL i
H/SL, dok su vise ujednacene u omjerima Pan/SL, aA/SL, aV/SL, aD/SL, IC/SL, IP/SL,
laco/c, prO/c 1 poOJ/c. Statisti¢ki znacajne razlike u pojedinim morfometrijskim
omjerima nisu prisutne samo izmedu populacija razlicitih vrsta, ve¢ i izmedu populacija

istih vrsta.

Zanimljivo je da se populacija drlje iz Vranskog jezera na otoku Cresu statisti¢ki
znacajno razlikuje od svih drugih populacija u omjeru lpc/SL, populacija drlje iz rijeke
Guduce od svih ostalih populacija u omjeru IC/SL te populacija peSkelja iz Ravnog
polja od svih ostalih populacija u omjeru poO/c. Populacije peSkelja iz istrazivanih
lokaliteta medusobno se razlikuju u 16 od 24 morfometrijska omjera, dok se sve

populacije drlje statisticki znacajno ne razlikuju jedino u omjeru poO/c.

Iz rezultata analize varijance je vidljivo da se sve istrazivane populacije
znacajno razlikuju u prilagodenim mjerama. Kako bi se utvrdilo koje se populacije
medusobno statisti¢ki znacajno razliku u pojedinim prilagodenim mjerama, proveden je
post hoc Fisherov test za svaku pojedinu mjeru, a rezultati su prikazani u tablici 8.5. u

poglavlju Prilozi.

Iz rezultata post hoc testa, vidljivo je da se sve populacije statisticki znacajno
razlikuju u svim prilagodenim mjerama, te se, kao i kod rezultata post hoc testa za
morfometrijske omjere, znacajno razlikuju ne samo populacije razli¢itih vrsta, vec 1

populacije istih vrsta.

Ujednacenost populacija u pojedinim prilagodenim mjerama je mala u odnosu
na ujednacenost zabiljezenu kod morfometrijskih odnosa. Zanimljivo je da su

populacije drlje iz rijeke Rude i crvenperke iz Plitvic¢kih jezera ujednacene u 17 od 24

112



prilagodenih mjera (M(TL), M(c), M(Pan), M(aA), M(Van), M(aV), M(aP), M(aD),
M(1A), M(IC), M(hco), M(H), M(h), M(laco), M(lac), M(prO) i M(poQ)) te da su u
velikom broju ovih mjera takoder ujednacene s populacijama drlje iz rijeke Guduce te

peskelja iz Hutovog blata.

Tablica 4.7. Rezultati analize varijance (ANOVA) prilagodenih mjera (crveno su oznacene
vrijednosti koje pokazuju statisticki znacajnu razliku, p<0,05)

Prilagodena mjera F p

M (TL) 1216,62 | 0,0000
M (c) 1980,89 | 0,0000
M (pan) 2557,06 | 0,0000
M (aA) 3030,65 | 0,0000
M (Van) 748,825 | 0,0000
M (aV) 2033,33 | 0,0000
M (aP) 1757,17 | 0,0000
M (aD) 1057,87 | 0,0000
M (Ipc) 271,231 | 0,0000
M (ID) 574,311 | 0,0000
M (1A) 490,803 | 0,0000
M (I1C) 590,452 | 0,0000
M (IP) 604,079 | 0,0000
M (1V) 976,047 | 0,0000
M (hco) 716,723 | 0,0000
M (H) 1260,07 | 0,0000
M (h) 196,726 | 0,0000
M (laco) 815,639 | 0,0000
M (lac) 870,827 | 0,0000
M (io) 579,954 | 0,0000
M (Oh) 489,611 | 0,0000
M (prO) 472,523 | 0,0000
M (poO) 898,236 | 0,0000
M (lsr. rp) 31,949 | 0,0000

4.1.5. Analiza glavnih komponenata (PCA) morfometrijskih omjera

Analizom glavnih komponenata (PCA) morfometrijskih omjera usporedene su
populacije sa svih istrazivanih lokaliteta. U tablici 4.8. navedene su svojstvene
vrijednosti te postotak varijabilnosti pojedinih faktora PCA analize za morfometrijske
omjere. Doprinos pojedinih morfometrijskih omjera pojedinim faktorima PCA analize,

dobiven temeljem korelacijske matrice, naveden je u tablici 8.6. u poglavlju Prilozi. 1z
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rezultata je vidljivo da faktor 1 obuhvaca najveci dio varijabilnosti, 40,23 %, a najvise
ga odreduju morfometrijski omjeri lac/c, H/SL, io/c, lac/SL i aP/SL. Faktor 2 obuhvaca
12,41 % varijabilnosti, a najviSe ga odreduju morfometrijski omjeri aV/SL, aA/SL,
laco/SL, Pan/SL i aD/SL. Na slici 4.3. graficki je prikazan rezultat PCA analize u
ravnini faktora 1 i 2. Graficki prikaz PCA analize ukazuje na grupiranje populacija
peskelja iz jezera Kuti i Ravnog (Popovog) polja, dok se ostale populacija uglavnom

preklapaju bez jasnog grupiranja pojedinih lokaliteta uzorkovanja.

Tablica 4.8. Svojstvene vrijednosti i postotak varijabilnosti pojedinih faktora PCA analize za
morfometrijske omjere

faktor svgjstvena % . svf)lj);:\?:na uk_ypqn %

vrijednost | varijabilnosti vrijednost varijabilnosti
1 9,655885 40,23286 9,65589 40,2329
2 2,979278 12,41366 12,63516 52,6465
3 2,159757 8,99899 14,79492 61,6455
4 1,426398 5,94333 16,22132 67,5888
5 1,175275 4,89698 17,39659 72,4858
6 0,988441 4,1185 18,38503 76,6043
7 0,797252 3,32188 19,18229 79,9262
8 0,669852 2,79105 19,85214 82,7172
9 0,612468 2,55195 20,46461 85,2692
10 0,578817 2,41174 21,04342 87,6809
11 0,507601 2,115 21,55102 89,7959
12 0,479849 1,99937 22,03087 91,7953
13 0,37964 1,58183 22,41051 93,3771
14 0,293457 1,22274 22,70397 94,5999
15 0,274652 1,14438 22,97862 95,7443
16 0,253705 1,0571 23,23233 96,8014
17 0,226298 0,94291 23,45862 97,7443
18 0,181402 0,75584 23,64003 98,5001
19 0,133584 0,5566 23,77361 99,0567
20 0,087147 0,36311 23,86076 99,4198
21 0,076993 0,32081 23,93775 99,7406
22 0,056835 0,23681 23,99459 99,9774
23 0,004479 0,01866 23,99907 99,9961
24 0,000934 0,00389 24 100
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Faktor 1: 40.23%

Slika 4.3. Graficki prikaz rezultata PCA analize u ravnini faktora 1 i 2 za morfometrijske omjere
(populacije drlje oznacene su crvenom bojom (osim populacije s otoka Cresa, koja je oznacena
zelenom bojom), peskelja plavom bojom, a crvenperke ljubi¢astom bojom)

4.1.6. Analiza glavnih komponenata (PCA) prilagodenih mjera

Analizom glavnih komponenata (PCA) prilagodenih mjera usporedene su
populacije sa svih istrazivanih lokaliteta. U tablici 4.9. navedene su svojstvene
vrijednosti te postotak varijabilnosti pojedinih faktora PCA analize za prilagodene
mjere. Doprinos pojedinih mjera pojedinim faktorima PCA analize, dobiven temeljem
korelacijske matrice, naveden je u tablici. 8.7. u poglavlju Prilozi. 1z rezultata je vidljivo
da faktor 1 obuhvaca najve¢i dio varijabilnosti, 95,22 %, a najviSe ga odreduju
prilagodene mjere M(Pan), M(aA), M(aV), M(hco) i M(H). Faktor 2 obuhvaca 1,44 %
varijabilnosti, a najviSe ga odreduju prilagodene mjere M(Oh), M(prO), M(c) i M(poO).
Na slici 4.4. prikazan je graficki prikaz rezultata PCA analize u ravnini faktora 1 1 2.
Graficki prikaz PCA analize pokazuje da se od svih istrazivanih populacija zasebno
izdvajaju populacije drlje iz Vranskog jezera na otoku Cresu, Vranskog jezera kod

Biograda na Moru i jezera Visovac na rijeci Krki te populacija peskelja iz Ravnog polja.
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Zajedno se grupiraju populacija drlje iz kanala Veliki Zdralovac i peskelja iz jezera Kuti
te populacija crvenperke iz Plitvickih jezera, drlje iz rijeka Guduca i Ruda te peskelja iz

Hutovog blata.

Tablica 4.9. Svojstvene vrijednosti i postotak varijabilnosti pojedinih faktora PCA analize za
prilagodene mjere

faktor qujstvena .. % . svf)?;[c:na uk_l_Jpa_n %o .
vrijednost | varijabilnosti vrijednost varijabilnosti

1 22,85367 95,22363 22,85367 95,2236
2 0,34759 1,4483 23,20126 96,6719
3 0,23924 0,99682 23,4405 97,6687
4 0,11001 0,4584 23,55051 98,1271
5 0,07313 0,30472 23,62365 98,4319
6 0,06827 0,28447 23,69192 98,7163
7 0,05199 0,21663 23,74391 98,933
8 0,04745 0,19771 23,79136 99,1307
9 0,04064 0,16934 23,832 99,3

10 0,02377 0,09903 23,85577 99,399
11 0,02184 0,09098 23,87761 99,49

12 0,02029 0,08455 23,8979 99,5746
13 0,01875 0,07813 23,91665 99,6527
14 0,01549 0,06452 23,93214 99,7172
15 0,01407 0,05864 23,94621 99,7759
16 0,0119 0,04959 23,95811 99,8255
17 0,01128 0,04702 23,9694 99,8725
18 0,00869 0,03622 23,97809 99,9087
19 0,00833 0,03473 23,98642 99,9434
20 0,00528 0,02201 23,99171 99,9655
21 0,00479 0,01994 23,99649 99,9854
22 0,00225 0,00935 23,99874 99,9947
23 0,0008 0,00334 23,99954 99,9981
24 0,00046 0,00192 24 100
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Slika 4.4. Graficki prikaz rezultata PCA analize u ravnini faktora 1 i 2 za prilagodene mjere
(populacije drlje oznacene su crvenom bojom (osim populacije s otoka Cresa, koja je oznacena

zelenom bojom), peskelja plavom bojom, a crvenperke ljubi¢astom bojom)
4.2. Meristicke znacajke i vanjski izgled

Analiza meristickih znacajki ukljucivala je brojanje perajnih SipCica u svim
perajama, kao 1 broja ljusaka u boc¢noj pruzi, a rezultati su prikazani u tablici 4.10.
Vezano uz vanjski izgled, biljezen je specifiéni oblik tijela, oznake na tijelu te
specificna obojenja pojedinih dijelova tijela svih uzoraka s pojedinih lokaliteta.
Sukladno dobivenim rezultatima, znatna varijabilnost kod populacija svih vrsta prisutna
je u broju ljusaka u bo¢noj pruzi te broju mekih Siplica u repnoj i prsnoj peraji. Kod
populacije crvenperke iz Plitvickih jezera zabiljeZena je znatna varijabilnost u broju
mekih Sipcica u analnoj peraji. Glavne determinacijske meristicke znacajke kod vrsta
roda Scardinius su broj ljusaka u bo¢noj pruzi te broj mekih Sip¢ica u analoj peraji. Kod
crvenperke 1 peSkelja zabiljezene vrijednosti odgovaraju  determinacijskim
vrijednostima za pojedinu vrstu (crvenperka 10-13', peskelj 9% mekih Sipéica u

analnoj peraji), dok je kod populacija drlje iz jezera Visovac na rijeci Krki i iz rijeke
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Rude zabiljezeno odstupanje kod nekoliko jedinki, gdje je umjesto 10%2 mekih Sipcica u

analnoj peraji zabiljezeno 9%.

Tablica 4.10. Broj ljusaka u bo¢noj pruzi i broj perajnih Sipc€ica jedinki iz svih istrazivanih
populacija. Broj mekih §ipCica naveden je arapskim brojevima, a broj tvrdih SipCica rimskim
brojevima. (Popis skraéenica: A= podrepna peraja, C= repna peraja, V= trbusna peraja, P= repna peraja,
D= ledna peraja)

i BROJ SIPCICA
Vrsta i lokalitet Brog Ijl.Jsaka.u
bo¢noj pruzi A C Vv ) D
crvenperka S. erythrophthalmus
Plitvicka jezera (40)41(42) 111 10%2 (11%2) (1212 18(19) 11(7)8 114 (15) 111 8(9)
drlja S. dergle
Vransko jezero 1
na otoku Cresu (39)40-41(42) 11 10% (18)19(20)(21) 117-8 1 14 (15) 1118(9)
kanal Veliki 1
7 dralovac 40(41) 1 10%2 19(20) 117-8 1 14-15 11 (8)9
jezero Visovac
Natiieci krid | (B940(4D(@2) 111 (9%2)10%% (18)1920) | (78 | 1(13)14(15)(16) | 111 (7)8(9)
rijeka Ruda (40)41(42) 11 (9%2)10%2 (18)19 11 (7)8 I (13)14(15) 11 8(9)
rijeka Guduéa 41((33)‘&) 11 10%% an@eeeo) | ne | 1@)aesyae) | me)
Vransko jezero
kod Biograda na 40(41)(42) 1 10% 19(20) 11 (7)8 I (14)15(16) 111 8(9)
Moru
peskelj S. plotizza
Hutovo blato (37)38(39)(40) 1 9% (18)19(21) 11(7)8 I (12)(13)14(15) s
Ravno polje (37)(38)(39)40 11 912 18)19(20) 117(8) | 14(15) 11 (7)8(9)
jezero Kuti 37(38)(39)(40) 11 912 (17)(18)19(20) 117-8 I (13)(14)15(16) 111 8(9)

Vezano uz vanjski izgled jedinki s pojedinih lokaliteta, ve¢i dio jedinki nije bio
reprezentativan za detaljne fenoloSke analize uslijed negativnog utjecaja konzerviranja
na stanje uzoraka. Kod jedinki drlje iz kanala Veliki Zdralovac zabiljeZene su crne
mrljice po tijelu i perajama svih jedinki te sivkasto obojenje svih peraja. Crne mrljice po
tijelu jedinki zabiljeZene su i1 na jedinkama peSkelja s lokaliteta Hutovo blato. S
lokaliteta Ravno polje prikupljeni su uglavnom manji primjerci peSkelja. Na svim
jedinkama zabiljezene su sivkaste peraje te tamnije obojen (crvenkasto-smede) dorzalni

dio tijela. Sve jedinke s ovog lokaliteta imale su uski, duguljasti oblik tijela.
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4.3. DeterministiCcke morfoloske znacajke istrazivanih
populacija S. dergle

U tablici 4.11. prikazana je usporedba deterministickih morfoloskih znacajki
istrazivanih populacija S. dergle te deterministi¢kih morfoloskih znacajki za S. dergle i

S. hesperidicus prema Kottelat i Freyhof (2007).

Tablica 4.11. Usporedba deterministi¢kih morfoloskih znacajki istrazivanih populacija S. dergle
te deterministickih morfoloskih znacajki za S. dergle i S. hesperidicus prema Kottelat i Freyhof
(2007) (Popis skracenica: SL-standardna duljina tijela, RH-republika Hrvatska, BiH-Bosna i
Hercegovina)

broj
o/SL H/SL h/SL razgranatih
Morfoloska (duljina (najveéa (najmanja Siptica u broj ljusaka u
znacajka/vrsta Iave-J/SL) visina visina analnoj boc¢noj pruzi
g tijela/SL) tijela/SL) (podrepnoj)
peraji
S. dergle (Vransko (39)40 -
jezero otok Cres 25-29% 29-41% 10-12 % 1012
RH) 41(42)
S. dergle (jezero o070 aro 100 A
Visovac RH) 25-27 % 32-36% 10-12 % (9%)10% | (39)40(41)(42)
S. dSLgJ: g:{fka 24-27 % 29-35% 11-12% (9%5)10% (40)41(42)
S'(‘;jﬁgga(gﬁ')‘a 23 - 27 % 29 - 43 % 9-12% 1012 41(?2;‘81'3)
S. dergle (Vransko
jezero Biograd 24 -28 % 35-42% 12-13 % 1012 40(41)(42)
RH)
S. dergle (kanal
Veliki Zdralovac 26 -29 % 28-35% 10-11% 10v2 40(41)
BiH
S. dergle (Kottelat 290 220 110 " i
: Freyhof 2007) 28 -32 % 28 - 38 % 10-11% 10 40 - 43
S. hesperidicus
(Kottelat i Freyhof 24 - 27 % 35-39% 11-12% 10 - 1212 36 - 39+2
2007)

Iz tablice 4.11. je vidljivo da sve istrazivane populacije S. dergle brojem
razgranatih SipCica u analnoj (podrepnoj) peraji te brojem ljusaka u boc¢noj pruzi
odgovaraju deterministickim znacajkama S. dergle. U omjeru ¢/SL sve istrazivane
populacije odstupaju od raspona vrijednosti za ovu znacajku prema Kottelat 1 Freyhof
(2007), u omjeru H/SL odstupaju populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu,
Vranskog jezera kod Biograda te rijeke Guduce, dok u omjeru h/SL odstupaju sve

istrazivane populacije osim one iz kanala Veliki Zdralovac. Opcenito, izmedu
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istrazivanih populacija prisutna je varijabilnost u svim omjerima te se populacija iz
Vranskog jezera na Cresu ne razlikuje znatno od ostalih istrazivanih populacija S.

dergle.

4.4. Genska raznolikost roda Scardinius istrazivanog podrucja

U nastavku su dani rezultati analiza genskog polimorfizma i genske udaljenosti
za istrazivane genske markere, s tim da su genske udaljenosti izraCunate samo za gen za

citokrom b, s obzirom na to da je jedino taj marker omogucio razlikovanje vrsta.

4.4.1. Genski polimorfizam i genska udaljenost gena za citokrom b

Od svih sakupljenih uzoraka, zadovoljavaju¢e kvalitete je bilo ukupno 68
sekvenci gena za citokrom b istrazivanih populacija drlje i peSkelja, za koje je
napravljena analiza genskog polimorfizma. U analize genske udaljenosti (engl. p-
distance), uz sekvence dobivene ovim istrazivanjem, ukljucene su i sekvence iz banke

gena.

U tablici 4.12. prikazan je ukupan broj sekvenci i haplotipova po lokalitetima
istrazivanih populacija drlje 1 peskelja te ukupan broj haplotipova utvrden po pojedinoj
vrsti. Kod vrste S. dergle najveca raznolikost haplotipova utvrdena je kod populacije iz
Vranskog jezera na otoku Cresu. Ono §to je zanimljivo kod ove populacije je to da su
svi utvrdeni haplotipovi nadeni isklju¢ivo na ovoj lokaciji, dakle na ovoj lokaciji
utvrdeni su iskljucivo privatni haplotipovi, dok su kod drugih istrazivanih populacija
ove vrste njihovi haplotipovi utvrdeni 1 na drugim lokalitetima. Visoku raznolikost
haplotipova u odnosu na broj analiziranih sekvenci pokazuju i populacije S. dergle iz
jezera Visovac i rijeke Rude, dok populacije iz kanala Veliki Zdralovac, rijeke Gudude i
Vranskog jezera kod Biograda pokazuju nisku raznolikost haplotipova. Populacije iz
jezera Visovac i rijeke Rude imaju po dva privatna haplotipa pronadena isklju¢ivo na
ovim lokalitetima, populacija iz kanala Veliki Zdralovac jedan privatni haplotip, dok
populacije iz rijeke Guduce 1 Vranskog jezera kod Biograda nemaju niti jedan haplotip
pronaden isklju¢ivo na tim lokalitetima. Populacije peskelja iz Ravnog polja i jezera
Kuti imaju dva utvrdena haplotipa, od kojih je po jedan karakteristiCan za tu lokaciju,
odnosno privatan haplotip, dok populacija iz Hutovog blata ima utvrden jedan haplotip

koji nije karakteristi¢an samo za tu lokaciju.
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Kod utvrdivanja genskog polimorfizma gena za citokrom b za analizu na razini
vrste S. dergle, iz seta podataka uklonjene su one sekvence istrazivanih populacija ove
vrste za koje se prilikom sravnjivanja sekvenci utvrdilo da imaju mitohondrijsku DNA
Squalius tenellus, kako bi se dobio stvaran broj i raznolikost haplotipova za ovu vrstu, a
radi se o uzorcima iz rijeke Rude i kanala Veliki Zdralovac. Na razini vrste, S. dergle
pokazuje puno veéu raznolikost haplotipova s obzirom na broj analiziranih sekvenci u

odnosu na S. plotizza.

Tablica 4.12. Ukupan broj sekvenci i haplotipova gena za citokrom b utvrdenih za pojedine
populacije drlje i peskelja te ukupno po vrsti. Dodatno je po lokalitetima naveden i broj
haplotipova koji dolazi samo na toj lokaciji, dok su ostali haplotipovi zabiljeZeni na barem dvije

lokacije.
Vrsta Lokalite ol | e orol| o ma ovom
okalitetu
S. dergle Vransko jezero (Cres) 9 5 5
kanal Veliki Zdralovac 3 2 1
jezero Visovac 8 4 2
rijeka Ruda 7 4 2
rijeka Guduca 9 1 0
Vransko jezero (Biograd) 11 2 0
S. plotizza Ravno polje 8 2 1
Hutovo blato 1 0
jezero Kuti 2 1
(i,fjgﬂ'j) 40 1
s n |

U tablici 4.13. prikazan je broj sekvenci vrsta S. dergle i S. plotizza s pojedinih
lokaliteta kod kojih je utvrden pojedini haplotip. Kod vrste S. dergle najveci broj jedinki
koje imaju isti haplotip (DER4) je zabiljezen na lokalitetima rijeka Guduca (9), Vransko
jezero (Biograd) (8) i jezero Visovac (5) te je on ujedno i najzastupljeniji haplotip kod
ove vrste. Kod vrste S. plotizza najveci broj jedinki koje imaju isti haplotip (PLO1)
zabiljezen je kod svih istrazivanih lokaliteta ove vrste; jezero Kuti (8), Ravno polje (7) i

Hutovo blato (4) te je ujedno on i najzastupljeniji haplotip kod ove vrste.
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Tablica 4.13. Broj sekvenci vrsta S. dergle i S. plotizza s pojedinih lokaliteta kod kojih je
utvrden pojedini haplotip (*ovaj haplotip utvrden je i kod jednog uzorka S. sp. s lokacije jezero
Modro oko kod Imotskog, koja je uklju¢ena u analize genske udaljenosti; ** ovaj haplotip
utvrden je kod jednog uzorka S. sp. iz rijeke Krke (kod manastira) koji je ukljuc¢en u analize
genske udaljenosti)

Lokalitet
Vrsta Haplotip V_ransko kar!al_ jezero | rijeka rijekav V_ransko
B | o | Viousc | Ruca | G| e
S. dergle DER1 2
DER2 1
DER3 2 3
DER4 5 1 9 8
DER5 3*
DERG**
DER7 1
DERS8 1
DER9 1
DER10 1
DER11 3
DER12 1
DER13 3
DER14 1
Lokalitet
Ravno Hutovo jezero
polje blato Kuti
S. plotizza PLO1 7 4 8
PLO2 1
PLO3 1

Genski polimorfizam gena za citokrom b

Za dobivene sekvence gena za citokrom b istrazivanih populacija izracunat je
broj polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta, ukupni broj mutacija, broj haplotipova,
raznolikost haplotipova, nukleotidna raznolikost te prosjek nukleotidnih razlika
prikazan u tablici 4.14. Prema genu za citokrom b ukupno je utvrdeno 14 haplotipova,
11 za vrstu S. dergle i 3 za vrstu S. plotizza. Na razini vrste, S. dergle ima znac¢ajno veci
broj polimorfnih mjesta i mutacija (28), kao i raznolikost haplotipova (0,66),
nukleotidnu raznolikost (0,00316) i prosjek nukleotidnih razlika (3,603). Unutar vrste S.
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dergle najveéi broj polimorfnih mjesta (146), broj mutacija (147) te nukleotidnih
raznolikosti (0,03708) i1 prosjeka nukleotidnih razlika (42,238) zabiljezen je kod
populacije iz rijeke Rude, Sto je posljedica hibridizacije. Kao §to je ranije navedeno,
najveci broj haplotipova u odnosu na broj analiziranih sekvenci zabiljezen je kod
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu te je posljedi¢no kod ove populacije
prisutna najveca raznolikost haplotipova (0,833). Kod populacije iz rijeke Guduce
utvrden je samo jedan haplotip te su posljedi¢no i analizirane mjere polimorfizma
najnize, odnosno njihova vrijednost je 0. Unutar vrste S. plotizza, populacije iz Ravnog
polja i jezera Kuti ima ujednacene mjere polimorfizma, dok je kod populacije iz
Hutovog blata utvrden samo jedan haplotip te su posljedi¢no i analizirane mjere
polimorfizma najniZze, odnosno njihova vrijednost je 0. Populacije S. plotizza opéenito

imaju nisku raznolikost haplotipova.

Tablica 4.14. Mjere polimorfizma gena za citokrom b istrazivanih populacija (Popis skracenica:
N-broj istrazivanih sekvenci, S- broj polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta, n- ukupni broj
mutacija, h- broj haplotipova, Hd- raznolikost haplotipova, « - nukleotidna raznolikost, k-
prosjek nukleotidnih razlika)

Vrsta/lokalitet N S n h Hd T k
S. dergle
rijeka Ruda 7 146 | 147 4 0,81 0,03708 42,238
kanal Veliki Zdralovac 2 0,667 0,00468 5,333
Vransko jezero Biograd 11 2 0,436 0,00077 0,873
rijeka Guduca 1 0 0 0
jezero Visovac 8 17 17 4 0,643 0,00373 4,25
Vransko jezero Cres 9 9 9 5 0,833 0,002 2,278
S. plotizza
Ravno polje 8 1 1 2 0,25 0,00022 0,25
jezero Kuti 9 1 1 2 0,222 0,00019 0,222
Hutovo blato 4 0 0 1 0 0 0
S. dergle 40 28 28 11 0,66 0,00316 3,603
S. plotizza 21 2 2 3 0,186 0,00017 0,19
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Genska udaljenost prema genu za citokrom b

U analizu genske udaljenosti gena za citokrom b, uz sekvence gena za citokrom
b dobivene ovim istrazivanjem, ukljuCene su i sekvence iz banke gena. Popis oznaka
haplotipova, sekvenci i lokaliteta koriStenih u analizi genske udaljenosti gena za
citokrom b naveden je u tablici 4.15.

Tablica 4.15. Popis oznaka haplotipova, sekvenci i lokaliteta kori$tenih u analizi genske
udaljenosti gena za citokrom b

Oznaka Popis sekvenci Lokaliteti
DER4 rijeka Ruda, Vransko jezero Biograd, rijeka
Guduéa, jezero Visovac
DER5 Vransko jezero Biograd, Modro oko (Imotski)
DER1 DER6 rijeka Krka kod manastira
DER7 jezero Visovac
DER8 jezero Visovac
S dergle 2 rijeka Krka
DER9 Vransko jezero Cres
DER11 Vransko jezero Cres
DER12 Vransko jezero Cres
DER13 Vransko jezero Cres
DER2 S dergle 3 Vransko jezero Cres
S erythrophthalmus 13 Italija
S hesperidicus 2 rijeka Adige, slijev rijeke Po, Italija
DER10 Vransko jezero Cres
S hesperidicus 1 rijeka Adige, sliv rijeke Po, Italija
S erythrophthalmus 2 jezero Salto, Italija
S erythrophthalmus 3 jezero Vico, Italija
S erythrophthalmus 4 jezero Monte Doglio, Italija
ERI1 S erythrophthalmus 5 jezero Massaciuccoli, Italija
S erythrophthalmus 6 rijeka Brenta, Italija
S erythrophthalmus 7 jezero Maggiore, Italija
S erythrophthalmus 8 rijeka Po, Italija
ERI 1 jezero Stikada
S erythrophthalmus 9 jezero Volvi, Gréka
S erythrophthalmus 11 rijeka Rhone, Francuska
ERI2 S erythrophthalmus 14 rijeka Rhone, Francuska
S erythrophthalmus 12 rijeka Sinuhka, Rusija
S erythrophthalmus 1 jezero Cerknica, Slovenija
S erythrophthalmus 10 rijeka Dunav
SCAR S scardafa 1 jezero Scanno, Italija
PLO1 Ravno polje, jezero Kuti, Hutovo blato
PLO2 Ravno polje
PLO3 jezero Kuti
PLO S plotizza 2 rijeka Krupa
S plotizza 1 Hutovo blato
S plotizza 3 rijeka Krupa
S acarnanicus 2 jezero Yliki, Gréka
GRA S graecus 2 jezero Yliki, Grcka
S graecus 1 jezero Yliki, Grcka
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Tablica 4.15. Nastavak tablice

Oznaka Popis sekvenci Lokaliteti
S acarnanicus 1 jezero Trichonis, Gréka
S acarnanicus 3 jezero Trichonis, Gréka
ACAR - . - .
S acarnanicus 4 jezero Trichonis, Grcka
S acarnanicus 5 jezero Trichonis, Gréka
KNE S knezevici 1 Skadarsko jezero, Albanija

Srednje vrijednosti genske udaljenosti i rasponi izmedu pojedinih filogenetickih

linija unutar roda Scardinius gena za citokrom b prikazani su u tablici 4.16. Genska

udaljenost izmedu pojedinih linija kre¢e se izmedu 0,18 i 8,95, s tim da se najmanja

genska udaljenost odnosi na udaljenost izmedu filogenetickih linija iste vrste, odnosno

dviju linija S. dergle. Najmanja genska udaljenost izmedu vrsta je ona izmedu S.
plotizza (PLO) i S. dergle (DER2) te iznosi 1,15. Najveta genska udaljenost 8,95

zabiljezena je izmedu vrsta S. scardafa i S. erythrophthalmus (ERI2).

Tablica 4.16. Srednje vrijednosti genske udaljenosti i rasponi (u zagradi) gena za citokrom b
izmedu pojedinih filogenetickih linija unutar roda Scardinius

Ozaka |  DER1 PLO DER2 ERI2 ACAR KNE GRA ERI1
133
PO | (14-149)
0,63 115
PERZ | (018-096) | (0,96-1,40)
- 4,15 3,84 4,03
(298-7,02) | (272-667) | (298-7,02)
4,99 247 4,70 5,65
ACAR | @a74-535) | (412-474) | (430-509) | (447-842)
KNE 2,86 2,83 2,73 Gou- 4,92
(268-304) | (277295 | (@68-280) | oo | (474500)
GRA 3,60 3,20 3,44 3,98 387 3,60
(289-447) | (2,72-386) | (281-439) | (272-6,75) | (342-447) | (313-4,29)
- 1,78 241 1,89 451 5,73 3,60 212
(167-198) | (2.28-254) | (149-219) | (3,68-7.28) | (5,53-5,96) | (3,57-366) | (3,68-4,74)
SoAR 3,77 3,87 3,58 6,17 7,15 636 5,70 371
(368-386) | (377-395) | (351-368) | (526-8,95) | (6,93-7,37) ' (5,35-614) | (3,68-377)

Srednje vrijednosti genske udaljenosti i rasponi unutar pojedinih filogeneti¢kih

linija roda Scardinius prema genu za citokrom b prikazani su u tablici 4.17. Genska

udaljenost unutar pojedinih filogenetickih linija krece se izmedu 0,04 i 2,31. Najmanja

genska udaljenost je zabiljezena unutar vrste S. erythrophthalmus, linije ERI1, koja

ukljucuje talijanske populacije ove vrste, odnosno sekvence iz banke gena, dok je

najve¢a genska udaljenost zabiljeZena unutar iste vrste, linije ERI2, koja ukljucuje

uzorke s geografski znatno udaljenim uzorkovanim populacijama.
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Tablica 4.17. Srednje vrijednosti genske udaljenosti i rasponi (u zagradi) gena za citokrom b
unutar pojedinih filogenetickih linija unutar roda Scardinius (Popis skracenica: n/c-za ove linije

analizirana je samo po jedna sekvenca te posljedi¢no nisu izraCunate genske udaljenosti unutar

linije)

Oznaka Genska udaljenost
DER1 0,18 (0,00-0,35)
PLO 0,19 (0,09-0,35)
DER2 0,30 (0,09-0,61)
ERI2 2,31 (0,09-5,70)
ACAR 0,32 (0,18-0,53)
KNE n/c
GRA 1,23 (0,26-1,84)
ERIL 0,04 (0,00-0,09)
SCAR n/c

4.4.2. Genski polimorfizam jezgrinih gena za beta aktin i BMP

Genski polimorfizam gena za beta aktin

Od svih sakupljenih uzoraka, zadovoljavajuce kvalitete je bilo ukupno 64
sekvenci gena za beta aktin istraZivanih populacija, za koje je napravljena analiza
genskog polimorfizma. U tablici 4.18. prikazan je ukupan broj sekvenci i haplotipova
po lokalitetima istrazivanih populacija te ukupan broj haplotipova utvrden po pojedinoj
vrsti. Kod S. dergle dva haplotipa su utvrdena kod populacije iz Vranskog jezera kod
Biograda, od toga je jedan zabiljezen iskljucivo na ovoj lokaciji (privatni haplotip), dok
je kod ostalih istrazivanih populacija ove vrste utvrden samo jedan haplotip. S obzirom
na to da su ukupno za vrstu S. dergle utvrdena 2 haplotipa, moze se zakljuciti da sve
istrazivane populacije dijele isti haplotip, a jedan je dodatno utvrden kod populacije iz
Vranskog jezera kod Biograda. Kod vrsta S. plotizza i S. erythrophthalmus prikupljeni
uzorci su bili s po jedne lokacije te su kod obje vrste utvrdena po dva haplotipa, a od
toga je jedan zabiljezen iskljuCivo na tim lokalitetima, dakle radi se o privatnim

haplotipovima.
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Tablica 4.18. Ukupan broj sekvenci i haplotipova gena za beta aktin po lokalitetima istrazivanih

populacija drlje, peskelja i crvenperke te ukupno po vrsti. Dodatno je po lokalitetima naveden i

broj haplotipova koji dolazi samo na toj lokaciji, dok su ostali haplotipovi zabiljezeni na barem
dvije lokacije.

Ukupan Haplotipovi nadeni
Vrsta Lokalitet Broj sekvenci broj isklju¢ivo na ovom
haplotipova lokalitetu
Vransko jezero (Cres) 6 1 0
k@nal Veliki 6 1 0
Zdralovac
S. dergle
rijeka Guduca 16 1 0
Vransko jezero
(Biograd) 20 2 !
S. plotizza Ravno polje 12 2 1
S. erythrophthalmus jezero Stikada 4 2 1
S. dergle (ukupno) 48 2
S. plotizza (ukupno) 12 2
S. erythrophthalmus
4 2
(ukupno)

U tablici 4.19. prikazana je zastupljenost sekvenci gena za beta aktin pojedinih
istrazivanih populacija po pojedinim utvrdenim haplotipovima. Najve¢i broj sekvenci
istrazivanih populacija ima utvrdeni haplotip HAPI1, odnosno radi se o ancestralnom
haplotipu. HAP2 zabiljezen je kod jedne sekvence S. plotizza iz Ravnog polja, HAP3
kod jedne sekvence S. dergle iz Vranskog jezera kod Biograda, a HAP4 kod dvije

sekvence S. erythrophthalmus iz jezera Stikada.

Tablica 4.19. Zastupljenost sekvenci gena za beta aktin pojedinih istrazivanih populacija po
utvrdenim haplotipovima (HAP1,2,3 1 4)

Vrsta Lokalitet HAP1 | HAP2 | HAP3 | HAP4
Vransko jezero (Cres) 6
kanal Veliki Zdralovac 6
S. dergle
rijeka Guduga 16
Vransko jezero (Biograd) 19 1
S. plotizza Ravno polje 11 1
S. erythrophthalmus jezero Stikada 2 2

Za dobivene sekvence gena za beta aktin istrazivanih populacija izracunat je broj

polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta, ukupni broj mutacija, broj haplotipova, raznolikost
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haplotipova, nukleotidna raznolikost te prosjek nukleotidnih razlika prikazan u tablici
4.20. Na razini vrste, S. erythrophthalmus ima najvece zabiljezene vrijednosti svih
mjera polimorfizma. Unutar vrste S. dergle najveée zabiljezene vrijednosti svih mjera
polimorfizma ima populacija iz Vranskog jezera kod Biograda.

Tablica 4.20. Mjere polimorfizma gena za beta aktin istrazivanih populacija (Popis skra¢enica: N-

broj istrazivanih sekvenci, S- broj polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta, n- ukupni broj mutacija, h- broj
haplotipova, Hd- raznolikost haplotipova, 7- nukleotidna raznolikost, k- prosjek nukleotidnih razlika)

Vrsta/lokalitet | N | S | nq | h Hd n | kK
S. dergle
kanal Veliki
Zdralovac 6 0 0 1 0 0 0
Vrag?ggrj:gem 20 1 1 2 01 |000011| 01
rijeka Guduéa 16 0 0 1 0 0 0
Vransko jezero Cres 0 0 0 0 0 0 0
S. plotizza
Ravnopolie | 12 [ 1 | 1 | 2 0,167 |0,00019 | 0,167
S. erythrophthalmus
jezeroStikada | 4 | 2 | 2 | 2 0,667 | 000150 | 1,333
S dergle 48 1 2 0,042 | 0,00005 | 0,042
S plotizza 12 1 2 0,167 | 0,00019 | 0,167
S. erythrophthalmus 4 2 2 2 0,667 0,00150 1,333

Genski polimorfizam gena za BMP

Od svih sakupljenih uzoraka, zadovoljavaju¢e kvalitete je bilo ukupno 100
sekvenci gena za BMP istrazivanih populacija, za koje je napravljena analiza genskog
polimorfizma. U tablici 4.21. prikazan je ukupan broj sekvenci i haplotipova po
lokalitetima istrazivanih populacija te ukupan broj haplotipova utvrden po pojedinoj
vrsti. Kod drlje, najve¢i broj haplotipova (Cetiri) zabiljezen je kod uzoraka iz rijeke
Rude. Populacije ove vrste iz kanala Veliki Zdralovac i rijeke Gudude imaju zabiljeZen
po jedan haplotip, dok ostale populacije imaju zabiljezena po dva haplotipa. Takoder,
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu, Vranskog jezera kod Biograda, jezera
Visovac 1 rijeke Rude imaju po jedan privatni haplotip. Kod peskelja, najvec¢i broj
haplotipova (pet) zabiljezen je kod populacije iz jezera Kuti, od ¢ega su dva haplotipa
privatna. Kod populacije peskelja iz Hutovog blata zabiljezena su dva haplotipa, a kod

populacije iz Ravnog polja jedan. Kod uzoraka crvenperke iz jezera Stikada zabiljezen
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je samo jedan haplotip, kod uzoraka S. sp. iz rijeke Krke dva haplotipa (od ¢ega jedan
privatni) te kod uzoraka S. sp. iz Modrog oka dva haplotipa (oba privatna).

Tablica 4.21. Ukupan broj sekvenci i haplotipova gena za BMP po lokalitetima istrazivanih
populacija drlje, peskelja, crvenperke i S. sp. te ukupno po vrsti. Dodatno je po lokalitetima
naveden i broj haplotipova koji dolazi samo na toj lokaciji, dok su ostali haplotipovi zabiljeZzeni

na barem dvije lokacije.

Ukupan Haplotipovi nadeni
Vrsta Lokalitet Broj sekvenci broj isklju¢ivo na ovom
haplotipova lokalitetu
Vransko jezero (Cres)
RH 16 2 1
kanal Veliki
Zdralovac BiH 6 1 0
S. dergle rijeka Gud?éa RH 14 1 0
Vransko jezero 16 2 1
(Biograd) RH
jezero Visovac RH 4 2 1
rijeka Ruda RH 10 4 1
Ravno polje BiH 14 1 0
S. plotizza Jezero Kuti RH 8 5 2
Hutovo blato BiH 4 2 0
S. erythrophtha'mus jeZerO Stlkada RH 4 1 0
rijeka Krka
(manastir) RH 2 2 !
S. sp. -
jezero Modro oko 2 2 2
kod Imotskog RH
S. dergle (ukupno) 66 7
S. plotizza (ukupno) 26 5
S. erythrophthalmus
4 1
(ukupno)

U tablici 4.22. prikazana je zastupljenost sekvenci gena za BMP pojedinih
istrazivanih populacija po pojedinim utvrdenim haplotipovima. Kod istrazivanih
populacija ukupno je utvrdeno 12 haplotipova. Kod svih istrazivanih populacija, osim S.
sp. iz Modrog oka, zabiljezen je haplotip HAPI, odnosno radi se o ancestralnom
haplotipu zastupljenom s najveé¢im brojem sekvenci (85). Ostali haplotipovi zastupljeni

su s najmanje jednom te najvise Cetiri sekvence.

Tablica 4.22. Zastupljenost sekvenci gena za BMP pojedinih istrazivanih populacija po
utvrdenim haplotipovima (HAP1-12)
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Vrsta

Lokalitet

HAP1

HAP2

HAP3

HAP4

HAPS

HAPG6

S. dergle

Vransko jezero (Cres)

15

kanal Veliki Zdralovac

rijeka Guduca

14

Vransko jezero
(Biograd)

15

rijeka Ruda

jezero Visovac

S. plotizza

Ravno polje

14

jezero Kuti

Hutovo Blato

S. erythrophthalmus

jezero Stikada

S. sp.

jezero Modro oko

rijeka Krka (manastir)

Vrsta

Lokalitet

HAP7

HAPS8

HAP9

HAP10

HAP11

HAP12

S. dergle

Vransko jezero (Cres)

kanal Veliki Zdralovac

rijeka Guduca

Vransko jezero
(Biograd)

rijeka Ruda

jezero Visovac

S. plotizza

Ravno polje

jezero Kuti

Hutovo Blato

S. erythrophthalmus

jezero Stikada

S. sp.

jezero Modro oko

rijeka Krka (manastir)

Za dobivene sekvence gena za BMP istrazivanih populacija izracunat je broj

polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta, ukupni broj mutacija, broj haplotipova, raznolikost

haplotipova, nukleotidna raznolikost te prosjek nukleotidnih razlika prikazan u tablici

4.23. Na razini vrste, kod drlje je zabiljeZen najveci broj haplotipova (sedam), dok je

raznolikost haplotipova ipak najveca kod istrazivanih populacija peskelja. Najnize mjere

polimorfizma zabiljezene su kod istraZivanih sekvenci crvenperke, s obzirom na to da je

kod ove vrste zabiljezen samo jedan haplotip. Zanimljivo je da su kod po dvije

analizirane sekvence S. sp. iz rijeke Krke i Modrog oka utvrdena dva haplotipa za svaku

lokaciju te posljedi¢no ove lokacije imaju najvecu utvrdenu raznolikost haplotipova.

Unutar vrste, najveci broj 1 raznolikost haplotipova utvrdeni su za drlju kod populacije

iz rijeke Rude, a najmanji kod populacija iz rijeke Guduée i kanala Veliki Zdralovac.
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Kod peskelja, najvece mjere polimorfizma zabiljezene su kod populacije iz jezera Kuti,

a najmanje kod populacije iz Ravnog polja.

Tablica 4.23. Mjere polimorfizma gena za BMP istrazivanih populacija (Popis skrac¢enica: N-broj
istrazivanih sekvenci, S- broj polimorfnih (segregiraju¢ih) mjesta, n- ukupni broj mutacija, h- broj
haplotipova, Hd- raznolikost haplotipova, 7- nukleotidna raznolikost, k- prosjek nukleotidnih razlika;
BiH-Bosna i Hercegovina, RH-Republika Hrvatska)

Vrsta/lokalitet | N [ s | n | h | Hd | = k
S. dergle

Vransko jezero (Cres) RH 16 3 3 2 0,125 0,00056 0,375

kanal Veliki Zdralovac BiH 6 0 0 1 0 0 0

rijeka Guduca RH 14 0 0 1 0 0 0
Vransko jezero (Biograd) RH 16 1 1 2 0,125 0,00019 | 0,125

jezero Visovac RH 4 3 3 2 0,5 0,00223 1,5
rijeka Ruda RH 10 4 4 4 0,533 0,00182 | 1,222

S. plotizza

Ravno polje BiH 14 0 0 1 0 0 0
Jezero Kuti RH 8 7 7 5 0,786 0,00420 | 2,821
Hutovo blato BiH 4 4 4 2 0,667 0,00397 | 2,667

S. erythrophthalmus
jezero Stikada | 4 [ o | o | 1 | o [ o 0
S. sp.

rijeka Krka (manastir) RH 2 1 1 2 1 0,00149 1

Jezerl%'\é't‘;g;% ‘;53 kod 2 3 3 2 1 0,00446 3
S dergle (ukupno) 66 11 11 7 0,175 0,00063 | 0,421
S plotizza (ukupno) 26 7 7 5 0,406 0,00226 | 1,517

S. erythrophthalmus 4 0 0 1 0 0 0

(ukupno)
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4.5. Filogeneticki odnosi istrazivanih populacija roda
Scardinius

U tablici 4.24. prikazan je broj i udio varijabilnih i parsimonijski informativnih
nukleotidnih mjesta, indeksi konzistencije i homoplazije sa i bez neinformativnih
znacajki, retencijski indeks, indeks reskalirane konzistencije te duljine filogenetickih
stabala istrazivanih genskih markera dobivene provedenim filogenetickim analizama. Iz
rezultata je vidljivo da je za istrazivanje filogenetickih odnosa najpogodniji gen za
citokrom b, jer daje najbolju filogeneti¢ku razluc¢ivost zbog veéeg broja parsimonijski
informativnih, odnosno znacajnih mjesta te omogucuje razlikovanje vrsta. Istrazivani
geni za citokrom b i beta aktin imaju visoki indeks konzistencije te nizak indeks
homoplazije. S druge strane gen za BMP ima nesSto nizi indeks kozistencije te visi
indeks homoplazije. Visoku koli¢inu steenih osobina od predaka sadrzanih u
retencijskom indeksu pokazuju geni za citokrom b i beta aktin, dok je ona nesto niza
kod gena za BMP.

Tablica 4.24. Broj i udio varijabilnih i parsimonijski informativnih nukleotidnih mjesta, indeksi
konzistencije i homoplazije sa i bez neinformativnih znacajki, retencijski indeks, indeks
reskalirane konzistencije te duljine filogenetickih stabala istrazivanih genskih markera dobivene
provedenim filogenetickim analizama

citokrom b beta aktin BMP
bzodlilzgt'i‘;x?; I:;Z!:a:h 383 (33,60 %) 3 (0,34 %) 22 (3,27 %)
broj i udio parsimonijski
informativnih nukleotidnih 211 (18,51 %) 0 (0 %) 6 (0,89 %)
mjesta
indeks konzistencije (Cl) sa
i bez neinformativnih 0,8183; 0,7292 1;0 0,8;0,5
znacajki
indeks homoplazije (HI) sa
i bez neinformativnih 0,1817; 0,2708 0:0 0,2;0,5
znacajki
retencijski indeks (RI) 0,9266 0 0,7
indeks reskalirane
konzistencije (RC) 0.7583 0 0.56
duljina filogeneti¢kog
stabla (metoda najvece 556 3 30
parsimonije)
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4.5.1. Filogeneticka rekonstrukcija gena za citokrom b

Filogeneticka rekonstrukcija gena za citokrom b napravljena je metodama
najvece parsimonije, najvece vjerodostojnosti i Bayesovom metodom, a radena je za 72
sekvence citokroma b istrazivanih jedinki roda Scardinius iz jadranskog slijeva, 31
sekvencu gena citokroma b vrsta unutar roda Scardinius preuzetih iz banke gena te
vanjsku grupu (Cyprinus carpio), na 1140 nukleotidnih mjesta, Sto je ukupna duljina
gena za citokrom b. Na slici 4.5. prikazano je filogeneti¢ko stablo dobiveno metodom
najvece parsimonije. Od ukupno 1140 nukleotidnih mjesta, 757 nukleotidnih mjesta je
bilo nevarijabilno, a od 383 varijabilna mjesta, 211 bilo je parsimonijski informativno.
Iz filograma dobivenog metodom najvece parsimonije, koji ima dobru podrzanost
grana, jasno se vidi razdvajanje pojedinih vrsta unutar roda Scardinius, kao i
razdvajanja unutar vrsta ovisno o geografskom poloZaju lokaliteta na kojima su jedinke
uzorkovane. Tako se primjerice vidi razdvajanje populacija crvenperke iz Italije i
populacija ove vrste sa Sireg podru¢ju njene rasprostranjenosti. Takoder se razdvajaju
uzorkovane populacije drlje iz VVranskog jezera na otoku Cresu od ostalih uzorkovanih
populacija te jedinke ove vrste za koje je utvrdeno da imaju mitohondrijsku DNA
Squalius tenellus (DER1-3,14 i S dergle 1). Zanimljivo je i da se uzorci S.
erythrophthalmus i S. hesperidicus iz Italije, preuzeti iz banke gena, grupiraju s
istrazivanim populacijama S. dergle iz Vranskog jezera na otoku Cresu. Takoder, jedan
uzorak S. acarnanicus iz jezera Trichonis grupira se s uzorcima S. graecus iz jezera
Yliki. Uzorci S. sp. iz Modrog oka i Krke grupiraju se s uzorcima drlje te se moze

zakljuciti da ovi uzorci pripadaju ovoj vrsti.
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Slika 4.5. Filogram gena za citokrom b dobiven metodom najveée parsimonije. Podrzanost

pojedinih grananja prikazana je na granama stabla (broj replikanata=1000). Uz istrazivane
haplotipove navedene su vrste te lokaliteti. (Popis skraéenica: AL-Albanija, BiH-Bosna i
Hercegovina, FR-Francuska, GR-Gr¢ka, 1T-Italija, RH-Hrvatska, RU-Rusija, SLO-Slovenija)

Stikada)
100

S. grascus (GR-Yliki,
Trichonis)

Na slici 4.6. prikazano je filogeneticko stablo dobiveno metodom najvecée
vjerodostojnosti. Ovom metodom dobiveno je filogeneticko stablo ¢ija vjerojatnost,
odnosno logaritmirana -In vrijednost, iznosi 4506,001. Ovom analizom dobiveni su isti
rezultati kao 1 metodom najveée parsimonije, uz iznimku §to se jedna sekvenca vrste S.
hesperidicus bolje odvaja od istrazivanih sekvenci drlje iz Vranskog jezera na otoku

Cresu.
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Slika 4.6. Filogram gena za citokrom b dobiven metodom najvece vjerodostojnosti. Podrzanost
pojedinih grananja prikazana je na granama stabla (broj replikanata=100). Uz istraZivane
haplotipove navedene su vrste te lokaliteti. (Popis skraéenica: AL-Albanija, BiH-Bosna i
Hercegovina, FR-Francuska, GR-Gr¢ka, 1T-Italija, RH-Hrvatska, RU-Rusija, SLO-Slovenija)

Na slici 4.7. prikazano je filogeneticko stablo dobiveno Bayesovom metodom

koje pokazuje iste rezultate kao 1 prethodne dvije filogeneticke metode.
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Slika 4.7. Filogram gena za citokrom b dobiven Bayesovom metodom. Posteriorne vrijednosti
prikazane su na granama stabla. Uz istrazivane haplotipove navedene su vrste te lokaliteti.

(Popis skracenica: AL-Albanija, BiH-Bosna i Hercegovina, FR-Francuska, GR-Gr¢ka, IT-Italija, RH-
Hrvatska, RU-Rusija, SLO-Slovenija)

Kako bi se dobio bolji uvid u filogeneticke odnose izmedu istraZivanih
populacija i ostalih vrsta unutar roda Scardinius te filogeneticke odnose na
populacijskoj razini, izradene su dvije filogeneticke mreze sekvenci gena za citokrom b
metodom susjednog sparivanja (engl. median joining). Prva mreza je ukljucivala
sekvence prikupljene ovim istraZzivanjem i sekvence iz banke gena, a prikazana je na
slici 4.8. U ovoj mrezi svaka vrsta unutar roda Scardinius oznacena je posebnom bojom.
Na filogenetickoj mrezi se vidi izdvajanje dijela populacije drlje iz Vranskog jezera na

otoku Cresu (DER 5-9) od ostalih populacija ove vrste, dok se ostale vrste zasebno
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grupiraju. Udaljenost izmedu pojedinih vrsta odrzava 1 njihovu geografsku
razdvojenost, odnosno drlja i peskelj (zajedno sa S. hesperidicus) se grupiraju blize u

odnosu na ostale vrste unutar roda.

ERI2
ERI1 ERI3 45

ACAR3

¢

\ ACAR1

ACARS5
PR
ACAR4
S. dergle

@ S plotizza
@ S. erythrophthalmus

® S graecus

@ S knezevici
@ S scardafa
@ S. acamanicus

@ S hesperidicus

Slika 4.8. Filogeneticka mreza gena za citokrom b istrazivanih sekvenci i sekvenci preuzetih iz
banke gena. Medijanski vektori oznaCeni su crnim to¢kicama. Brojevi iznad linija pokazuju broj
mutacija izmedu pojedinih haplotipova (oznac¢en je broj mutacija >5).

Druga filogeneticka mreza, prikazana na slici 4.9., ukljucivala je samo
istrazivane sekvence gena za citokrom b. U ovoj mreZi veli¢ina kruZzi¢a koji predstavlja
haplotipove odrazava i broj sekvenci koji pripadaju pojedinom haplotipu, a boje

predstavljaju lokacije pojedinih uzoraka. 1z filogeneticke mreZze se jasno vidi da su
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haplotipovi PLO1 1 DERI ancestralni haplotipovi kojima pripada najveci broj
istrazivanih sekvenci. Kao 1 na prosloj slici, vidi se izdvajanje dijela populacije drlje iz
Vranskog jezera na otoku Cresu. Takoder, istrazivane populacije peskelja se jasno
izdvajaju od istrazivanih populacija drlje. Kod drlje je vidljivo i izdvajanje privatnih
haplotipova populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu, jezera Visovac te Rude, a

kod peskelja izdvajanje privatnih haplotipova populacija iz jezera Kuti i Ravnog polja.

PLO3
| 10 PLO1 (
7/
DERS DER6 PLO2

DER3

@ rijeka Krka

® Vransko jezero Cres

@ jezero Visovac
Vransko jezero Biograd
@® rijeka Ruda

@ Hutovo blato
® Ravno polje
® jezero Kuti
® Modro oko

Slika 4.9. Filogeneti¢ka mreZa gena za citokrom b istrazivanih sekvenci. Medijanski vektori
oznaceni su crnim to¢kicama. Brojevi iznad linija pokazuju broj mutacija izmedu pojedinih
haplotipova (oznacéen je broj mutacija >5).

4.5.2. Filogeneticka rekonstrukcija jezgrinih gena za beta aktin i BMP

Filogeneticka rekonstrukcija gena za beta aktin

Filogeneticka rekonstrukcija gena za beta aktin napravljena je metodama najvece
parsimonije, najvece vjerodostojnosti i Bayesovom metodom, a radena je za 64
sekvence istrazivanih jedinki roda Scardinius iz jadranskog slijeva te vanjsku grupu
(Scardinius erythrophthalmus), na 888 nukleotidnih mjesta. Na slici 4.10. prikazano je
filogeneticko stablo dobiveno metodom najveée parsimonije. Od ukupno 888
nukleotidnih mjesta, 885 nukleotidnih mjesta je bilo nevarijabilno, a od tri varijabilna

mjesta, niti jedno nije bilo parsimonijski informativno. S obzirom na to da je broj
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parsimonijski znacajnih mjesta 0, dobiveni filogram ukazuje na meku politomiju. Iste
rezultate pokazuje i filogrami dobiven metodom najvece vjerodostojnosti (slika 4.11.)
Metodom najvece vjerodostojnosti dobiveno je filogenetiCko stablo ¢ija vjerojatnost,
odnosno logaritmirana —In vrijednost, iznosi 1247,867. Filogram dobiven Bayesovom
metodom prikazan je na slici 4.12. lako su ovom metodom dobivene posteriorne

vrijednosti pojedinih grana, analiza gena za beta aktin ne omogucava razlikovanje vrsta.

wer | S dergle (RH-Gudula, Vransko j
~ Biograd. Vransko j. Cres. BiH- Veliki
Zdralovac)
S. plotizza (BiH-Rawno)

wepz = S plofizza (BiH-Ravno)

WPy b S dergle (RH-Vransko j. Biograd)

Slika 4.10. Filogram gena za beta aktin dobiven metodom najvece parsimonije. Uz istrazivane
haplotipove navedene su vrste te lokaliteti. (Popis skrac¢enica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-
Hrvatska)
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Zdralovac)

S. plotizza (BiH-Rawno)

w2 LS. plotizza (BiH-
4 Rawno)

HAP3 S. desgle (RH-Viansko j.
Bicgrad)

S erythrop!

0.000%

Slika 4.11. Filogram gena za beta aktin dobiven metodom najvece vjerodostojnosti. Uz
istrazivane haplotipove navedene su vrste te lokaliteti. (Popis skracenica: BiH-Bosna i Hercegovina,
RH-Hrvatska)
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S_enthrophthaimus

S. dergle (RH-Guduca, Viransko j. Biograd,
HAP1 L Vransko j. Cres. BiH-Veliki Zdralovac)

5. plotizza (BiH-Ravno)

HAP2 | & plotizza (BiH-
| Ravno)
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Slika 4.12. Filogram gena za beta aktin dobiven Bayesovom metodom. Posteriorne
vrijednosti prikazane su na granama stabla. Uz istrazivane haplotipove navedene su vrste te
lokaliteti. (Popis skra¢enica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-Hrvatska)

Za izradu filogeneticke mreze gena za beta aktin, prikazanoj na slici 4.13.,
koriStene su sekvence istrazivanih populacija roda Scardinius. U ovoj mrezZi veli¢ina
kruZzi¢a koji predstavlja haplotipove odraZava i broj sekvenci koji pripadaju pojedinom
haplotipu, a boje predstavljaju lokacije pojedinih uzoraka. Najveci broj sekvenci
zastupljen je u haplotipu HAP1 (60 sekvenci) te se ovdje radi o ancestralnom haplotipu,
odnosno ovaj haplotip zabiljeZen je kod svih istrazivanih populacija drlje, peSkelja 1
crvenperke. Ostali haplotipovi nastali su iz ancestralnog te predstavljaju privatne
haplotipove, a oni su zabiljezeni kod jedne sekvence peSkelja iz Ravnog polja (HAP2),
jedne sekvence drlje iz Vranskog jezera kod Biograda (HAP3) te dvije sekvence
crvenperke iz jezera Stikada (HAP4). Popis istrazivanih sekvenci po pojedinom

haplotipu prikazan je u tablici 8.8. u poglavlju 8. Prilozi.
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Slika 4.13. Filogeneticka mreza gena za beta aktin istrazivanih sekvenci. Brojevi iznad linija
pokazuju broj mutacija izmedu pojedinih haplotipova (HAP1-4).

Filogeneti¢ka rekonstrukcija gena za BMP

Filogeneticka rekonstrukcija gena za BMP napravljena je metodama najvece
parsimonije, najve¢e vjerodostojnosti i Bayesovom metodom, a radena je za 100
sekvenci istrazivanih jedinki roda Scardinius iz jadranskog slijeva te vanjsku grupu
(Squalius pyrenaicus), na 672 nukleotidna mjesta. Na slici 4.14. prikazano je
filogeneticko stablo dobiveno metodom najveée parsimonije. Od ukupno 672
nukleotidna mjesta, 650 nukleotidnih mjesta je bilo nevarijabilno, a od 22 varijabilna
mjesta, Sest je bilo parsimonijski informativno. Metodom najvece parsimonije dobiveno
je stablo duljine 30, indeksa konzistencije (CI) 0,8, CI bez neinformativnih znacajki 0,5,
indeksa homoplazije (HI) 0,2, HI bez neinformativnih znacajki 0,5, indeksa retencije
(R) 0,7 te reskaliranog indeksa konzistencije (RC) 0,56. Iz filograma dobivenog
metodom najvece parsimonije, vidljivo je da analiza gena za BMP ne omogucuje
razlikovanje vrsta. Kod svih istrazivanih populacija zabiljezen je haplotip HAP1, osim
kod jedinki S. sp. iz Modrog oka, koje imaju privatne haplotipove. Dio istrazivanih
jedinki drlje iz rijeke Rude ima zajednicke haplotipove s dijelom istrazivanih jedinki
peskelja iz jezera Kuti 1 Hutovog blata te se ove populacije 1 grupiraju blize na
filogramu, zajedno s istrazivanim jedinkama iz Modrog oka. Iste rezultate pokazuju i
filogrami dobiveni metodom najvecée vjerodostojnosti i Bayesovom metodom, prikazani
na slikama 4.15. 1 4.16. Metodom najvece vjerodostojnosti dobiveno je filogeneticko

stablo ¢ija vjerojatnost, odnosno logaritmirana —In vrijednost, iznosi 1123,071.
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Slika 4.14. Filogram gena za BMP dobiven metodom najvecée parsimonije. Podrzanost
pojedinih grananja prikazana je na granama stabla (broj replikanata=1000). Uz istrazivane
haplotipove navedene su vrste te lokaliteti. (Popis skraéenica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-
Hrvatska)
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S. dergle (RH-Visovac, Ruda. Guduga, Vransko j. Cres, Vransko
j. Biograd, BiH-Veliki Zdralovac)
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Slika 4.15. Filogram gena za BMP dobiven metodom najvecée vjerodostojnosti. Podrzanost
pojedinih grananja prikazana je na granama stabla (broj replikanata=100). Uz istrazivane
haplotipove navedene su vrste te lokaliteti. (Popis skraé¢enica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-

Hrvatska)
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Slika 4.16. Filogram gena za BMP dobiven Bayesovom metodom. Posteriorne vrijednosti

prikazane su na granama stabla. Uz istraZivane haplotipove navedene su vrste te lokaliteti.

(Popis skracenica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-Hrvatska)

Za izradu filogeneticke mreze gena za BMP, prikazanoj na slici 4.17., koriStene

su sekvence istrazivanih populacija roda Scardinius. U ovoj mrezi veli¢ina kruzi¢a koji
predstavlja haplotipove odrazava i broj sekvenci koji pripadaju pojedinom haplotipu, a
boje predstavljaju lokacije pojedinih uzoraka. Najveci broj sekvenci zastupljen je u
haplotipu HAP1 (85 sekvenci) te se ovdje radi o ancestralnom haplotipu, odnosno ovaj
haplotip zabiljezen je kod svih istrazivanih populacija drlje, peskelja i crvenperke, osim
kod uzoraka S. sp. iz Modrog oka. Haplotip HAP3 zabiljeZen je kod jedne sekvence
drlje iz rijeke Rude i jedne sekvence peskelja iz jezera Kuti, a haplotip HAPS takoder

kod jedne sekvence drlje iz rijeke Rude i jedne sekvence peskelja iz jezera Kuti te kod
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dvije sekvence peskelja iz Hutovog blata. Ostali haplotipovi predstavljaju privatne
haplotipove te su svi zabiljezeni samo kod jedne sekvence istrazivanih populacija i to
kod drlje iz jezera Visovac (HAP2), rijeke Rude (HAP4), Vranskog jezera na otoku
Cresu (HAPY), Vranskog jezera kod Biograda (HAP10), peskelja iz jezera Kuti (HAP6 1
7) te kod S. sp. iz rijeke Krke (HAPS) i Modrog oka (HAPI11 i 12). Popis istrazivanih

sekvenci po pojedinom haplotipu prikazan je u tablici 8.9. u poglavlju 8. Prilozi.

HAP12
HAP1Q
2
HAR7
1
HAP2 3 HAF1 HAPS  HAPII HAPS
o
© 4 . 4
1 1 I 1 1
. Ravnho preije . Modro oko
@ tuovo blaro . njeka Krka
Jozero Kuti . Vearko jmasen. Cres
. A i . szoro Sokada
HAPO Viansho pawo Blograd

' Valiks Zdealovac

@ njeks Guduta

bezero Visovac, Krka

Slika 4.17. Filogeneticka mreza gena za BMP istrazivanih sekvenci. Brojevi iznad linija
pokazuju broj mutacija izmedu pojedinih haplotipova (HAP1-12). Medijanski vektori oznaceni
su crnim tockicama.
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4.6. Molekularna dijagnostika

Broj fiksnih razlika i dijeljenih polimorfizama gena za citokrom b, beta aktin i
BMP istrazivanih vrsta roda Scardinius prikazani su u tablici 4.25. Analizom sekvenci
gena za beta aktin utvrdeno je da ne postoje fiksne razlike, odnosno dijagnosticka
mjesta i dijeljeni polimorfizmi za istrazivane sekvence, odnosno ove vrijednosti iznosile
su nula za sve istrazivane populacije. Analiza sekvenci gena za BMP takoder je
pokazala da ne postoje fiksne razlike, odnosno dijagnosticka mjesta za istrazivane
sekvence, no utvrdeno je Sest dijeljenih polimorfizama izmedu vrsta S. plotizza i S.
dergle (osim populacije s otoka Cresa) na nukleotidnim mjestima 2, 23, 114, 232, 271 i
356. Analizom gena za citokrom b utvrden je jedan dijeljeni polimorfizam izmedu S.
dergle s otoka Cresa i S. graecus na nukleotidnom mjestu 873, tri dijeljena
polimorfizma izmedu S. dergle s otoka Cresa i S. hesperidicus na nukleotidnim
mjestima 333, 552 i 678, tri dijeljena polimorfizma izmedu S. graecus i S.
erythrophthalmus na nukleotidnim mjestima 597, 660 i 1132, jedan dijeljeni
polimorfizam izmedu S. dergle i S. acarnanicus na nukleotidnom mjestu 165 te jedan
dijeljeni polimorfizam izmedu S. erythrophthalmus i S. acarnanicus na nukleotidnom

mjestu 852.

Tablica 4.25. Broj fiksnih razlika (podebljani brojevi) i dijeljenih polimorfizama gena za
citokrom b/beta aktin/BMP istrazivanih vrsta roda Scardinius. Kod rezultata 0 znaci da nisu
zabiljezene fiksne razlike, odnosno dijeljeni polimorfizmi, dok — znaci da nisu niti istraZivane
sekvence pojedinih populacija. (Popis skrac¢enica: PLO-S. plotizza, DER-S. dergle osim populacije s
otoka Cresa, DER_CR-S. dergle s otoka Cresa, ERI-S. erythrophthalmus, GRA-S. graecus, HESP-S.
hesperidicus, ACAR-S. acarnanicus)

PLO DER DER_CR ERI GRA HESP ACAR

PLO 0/0/6 0/0/0 0/0/0 0/-/- 0/-/- 0/-/-
DER 14/0/0 0/0/0 0/0/0 0/-/- 0/-/- 1/-/-
DER_CR 10/0/0 2/0/0 0/0/0 1/-/- 3/-/- 0/-1-
ERI 27/0/0 28/0/0 26/0/0 3/-1- 0/-/- 1/-/-
GRA 28/-/- 31/-1- 29/-1- 21/-/- 0/-/- 0/-/-
HESP 10/-/- 3/-1- 0/-/- 26/-1- 28/-1- 0/-/-
ACAR 48/-/- 53/-/- 48/-/- 46/-/- 34/-1- 49/-/-

Nadalje, analizom sekvenci gena za citokrom b utvrden je velik broj fiksnih
razlika izmedu istrazivanih populacija, a utvrdena dijagnosticka mjesta za pojedine vrste

navedena su u tablici 4.26. NajviSe dijagnostickih mjesta zabiljezeno je kod S.
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acarnanicus, dok je kod ostalih vrsta zabiljeZzen zna¢ajno manji broj, a kod S. dergle s

otoka Cresa i S. hesperidicus nije zabiljezeno niti jedno dijagnosti¢ko mjesto.

Tablica 4.26. Dijagnosti¢ka mjesta gena za citokrom b za istrazivane vrste roda Scardinius

Nukleotidna baza
Vrsta/populacija Dijagnosticka mjesta (nukleotidna baza
kod ostalih vrsta)
S. plotizza 330 G(A)
381, 462 T(C)
762 A(G)
S. dergle (osim populacije s otoka Cresa) 729, 792 G(A)
S. dergle (populacija s otoka Cresa) /
S. graecus 444 T(C)
717,723,1014 Cc(Mm)
S. hesperidicus /
S. erythrophthalmus 60, 121 C(Mm)
102, 705 A(G)
300, 675 G(A)
471, 834 T(A/G/C)
S. acarnanicus 27,159,594, 681, 747, 1032 A(G/T)
81, 150, 204, 234, 345, 963, 1017 C(T/G)
123, 471, 495, 507, 510, 612 G(A/T)
657, 1003, 1041, 1068, 1083 T(C)

4.7. Usporedna analiza rezultata morfoloSkih i filogenetickih
analiza

4.7.1. Evolucija morfoloSkih znacajki

Analiza evolucije morfoloskih znacajki napravljena je za 25 prilagodenih mjera
standardiziranih alometrijskom pretvorbom. Filogeneticko stablo SL pokazuje
odvajanje svih istrazivanih populacija drlje od populacije iz Vranskog jezera na otoku
Cresu te takoder grupiranje svih istrazivanih populacija peskelja. Prema duljini srednjeg
dijela repne peraje sve istraZivane populacije su ujednacene, s tim da se kod populacije
iz Vranskog jezera na otoku Cresu izdvaja jedna jedinka. Prema TL takoder se zasebno
izdvajaju drlja (osim populacije s Cresa) i populacija s Cresa te se istrazivane populacije
peskelja iz Hutovog blata, Ravnog 1 jezera Kuti takoder odvajaju. Ovakvi rezultati su
dobiveni 1 za prilagodene mjere za c, pan, aA, Van, aV, aP, 1D, 1A, IC, IP, 1V, H, laco,
lac, Oh, prO, poO, Ipc, h i io. Prema filogenetickom stablu za Ipc i i0 takoder se
odvajaju istrazivane populacije peskelja, dok su istrazivane populacije drlje ujednacene,

s tim da se od ostalih populacija drlje izdvajaju one iz VVranskog jezera na otoku Cresu i
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Vranskog jezera kod Biograda. Prema h takoder se odvajaju sve istrazivane populacije

peskelja, dok se kod drlje odvaja populacija iz rijeke Guduce.

4.7.2. Filogeneticko stablo vrsta

Filogeneti¢ko stablo vrsta dobiveno asocijacijama izmedu svih istraZivanih
genskih biljega metodom heuristiCkog pretrazivanja, dalo je odnose sukladne

rezultatima filogeneti¢kih analiza gena za citokrom b, a prikazano je na slici 4.18.

e . dergle

e S plotizza

8. ervihrophthalmus

Vanjska grupa

Slika 4.18. Filogeneticko stablo istrazivanih vrsta roda Scardinius dobiveno metodom

heuristi¢kog pretrazivanja

Naime, stablo pokazuje odvajanje peskelja, drlje i crvenperke, s tim da takoder

potvrduje da su peskelj i drlja bliZze srodnije vrste.
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5. RASPRAVA

5.1. Morfoloske znacajke

Analizom morfometrijskih znac¢ajki utvrdeno je da vecina istrazivanih populacija
drlje ima znatno vecée vrijednosti ukupne i standardne duljine tijela u odnosu na
istrazivane populacije peskelja, s tim da je najvea SL (273 mm) zabiljezena kod
populacije drlje iz Vranskoj jezera na otoku Cresu, a najmanja kod populacije peskelja s
lokaliteta Ravno (37,81 mm), gdje su sve uzorkovane jedinke bile nedorasle. Nadalje,
kod populacija drlje iz Vranskog jezera na otoku Cresu, kanala Veliki Zdralovac i
Guduce te kod populacija peskelja iz jezera Kuti, zabiljezen je znatno veci raspon TL i
SL vrijednosti u odnosu na ostale istrazivane populacije. lako je ovim istrazivanjem
najveéa SL zabiljeZzena kod populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu (srednja
vrijednost SL= 216,90 mm), drugi autori su za ovu populaciju zabiljezili i vece
vrijednosti; srednja vrijednost SL= 266 mm (Vali¢ i sur. 2013), srednja vrijednost SL=
256 mm (Topi¢ Popovié i sur. 2001) i SL= 541 mm (Sprem i sur. 2010). Prisutnost
ovako velikih jedinki je posljedica ¢injenice da se Vransko jezero na otoku Cresu koristi
za vodoopskrbu te su sve aktivnosti, ukljucujuéi i ribolov, na njemu zabranjene, a vazno
je napomenuti i da veli¢ina ulovljenih jedinki moZe biti posljedica koriStene metode
uzorkovanja. Naime, moguce je da su zbog izostanka ribolovnih aktivnosti prisutne
jedinke vecih SL, koje se uobicajeno love prilikom ribolova, dok uzorkovanje mrezama
veceg oka uglavnom iskljucuje nedorasle jedinke. Nadalje, Vali¢ i sur. (2013) su
zabiljezili vece raspone srednjih vrijednosti SL za populaciju drlje iz rijeke Krke (86-
168 mm), nego Sto je zabiljezeno ovim istrazivanjem (146-181 mm). Kod uzoraka
peskelja iz Hutovog blata zabiljezen raspon vrijednosti TL je 141-173 mm, $to je znatno
manji raspon od onog koji su zabiljezili Dul¢i¢ i sur. (2009) za uzorke peskelja iz
Hutovog blata (99-390 mm) te vrijednosti koje su zabiljezili Ivankovi¢ (2016) i Salaj

(2017) za uzorke peskelja iz Deranskog jezera u Bosni i Hercegovini (142-404 mm).

Dobiveni morfometrijski omjeri istrazivanih populacija, 0dnosno njihove
srednje vrijednosti pokazuju preklapanja, ne samo izmedu populacija pojedinih vrsta,
ve¢ 1 izmedu populacija svih istrazivanih vrsta roda Scardinius, dok se populacije

razlikuju u varijabilnosti pojedinih omjera. Ovakve rezultate za drlju, peskelja i
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crvenperku je zabiljezila i Martinovi¢ (1995). Srednje vrijednosti omjera SL/TL, ¢/SL i
H/SL za populacije iz rijeke Krke (X(SL/TL)= 79,69 %, x(c/SL)= 25,97 %, X(H/SL)=
33,80 %) te Vranskog jezera na otoku Cresu (X(SL/TL)= 79,80 %, x(c/SL)= 26,73 %,
X(H/SL)= 36,42 %) dobivene ovim istraZzivanjem su priblizne vrijednostima koje je
dobila i Martinovi¢ (1995) za populacije iz Krke (X(SL/TL)= 80,91 %, X(c/SL)= 24,59
%, X(H/SL)= 30,69 %) i Vranskog jezera na otoku Cresu (X(SL/TL)= 83,21 %,
x(c/SL)= 23,08 %, X(H/SL)= 33,84 %). Takoder, srednje vrijednosti ovih omjera
dobivene za populaciju peskelja iz jezera Kuti (X(SL/TL)= 80,44 %, X(c/SL)= 30,34 %,
X(H/SL)= 27,72 %) su u skladu s vrijednostima koje je dobila Martinovi¢ (1995) za
populacije peskelja iz Bacinskih jezera (X(SL/TL)= 82,68 %, x(c/SL)= 25,85 %,
X(H/SL)= 28,91 %) i Neretve (X(SL/TL)= 83,03 %, X(c/SL)= 25,05 %, X(H/SL)= 28,79
%) te u skladu sa srednjom vrijednosti SL/TL (X(SL/TL)= 83,40 %) koju je zabiljezio

Ivankovi¢ (2016) za populaciju peskelja iz Deranskog jezera.

Analiza varijance morfometrijskih omjera i prilagodenih mjera te post hoc
Fisherov test ukazuju na to da se sve istraZivane populacije statisticki zna¢ajno razlikuju
(p<0,05) u vec¢ini morfometrijskih omjera, odnosno prilagodenih mjera, s tim da je
preklapanje populacija u pojedinim prilagodenim mjerama znatno manje u 0odnosu na
preklapanje populacija kod morfometrijskih omjera, sto je vjerojatno posljedica toga da
alometrijska pretvorba bolje wuklanja efekt veliCine tijela, odnosno ovisnost
morfometrijskih znacajki o veliini tijela. Ujednacenost populacija iz Hutovog blata,
rijeke Rude 1 Guduce te Plitvickih jezera utvrdena analizom varijance prilagodenih
mjera moze biti rezultat morfoloske prilagodbe ovih populacija na sli¢ne staniSne
uvjete, s obzirom na to da su ovi lokaliteti okarakterizirani kompleksnim hidroloskim
procesima specificnim za krske rijeke. Takoder, geografski blize populacije, kao §to su
populacije iz kanala Veliki Zdralovac i jezera Kuti, pokazuju vise sli¢nosti od
geografski udaljenijih populacija. Geografski najizoliranije populacije ne pokazuju
slicnosti s ostalim istrazivanim populacijama, kao $to je slucaj s populacijom iz Ravnog
polja, ili pokazuju mali broj slicnosti s ostalim istrazivanim populacijama, kao $to je
slu¢aj s populacijama iz Vranskog jezera na otoku Cresu i Vranskog jezera kod
Biograda. lako su analiza varijance i post hoc Fisherov test morfometrijskih omjera i
prilagodenih mjera ukazali na statisticki znacajne intra- i interspecijske razlike izmedu

istrazivanih populacija (p<0,05), rezultati analize glavnih komponenata dali su jos bolji
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uvid u moguée odnose izmedu ovih populacija. Analizom glavnih komponenata
morfometrijskih omjera dobiveni su faktor 1 i 2 koji obuhvacaju relativno mali dio
varijabilnosti; faktor 1 obuhvaca 40,23 %, a faktor 2 12,41 % varijabilnosti. S druge
strane, analiza glavnih komponenata prilagodenih mjera dala je mnogo bolje rezultate,
odnosno faktor 1 obuhvaca najveéi dio varijabilnosti (95,22 %), a najviSe ga odreduju
prilagodene mjere M(Pan), M(aA), M(aV), M(hco) i M(H), dok faktor 2 obuhvaca
svega 1,44 % varijabilnosti. Temeljem dobivenih rezultata, populacija drlje iz VVranskog
jezera na otoku Cresu te populacija peskelja iz Ravnog polja su najudaljenije od ostalih
istrazivanih populacija, §to moze ukazivati na postupnu divergenciju ovih populacija ili

drugaciji taksonomski status.

Nadalje, ovo istrazivanje je potvrdilo da su zabiljezene meristicke znacajke
populacija crvenperke, peSkelja te vecine istrazivanih populacija drlje u skladu s
njihovim deterministickim vrijednostima, §to se prvenstveno odnosi na broj ljusaka u
bo¢noj pruzi i broj razgranatih S$ipica u podrepnoj peraji. Odstupanja od
deterministickih znacajki su zabiljeZena za populacije drlje iz jezera Visovac te rijeke
Rude, gdje je kod nekih jedinki u podrepnoj peraji zabiljeZeno 9% umjesto 107
razgranatih SipCica (deterministiCka vrijednost za drlju prema Kottelat 1 Freyhof 2007)
te kod nekih jedinki ove vrste iz Vranskog jezera na otoku Cresu i rijeke Guduce gdje je
zabiljezeno 39 ljusaka u boc¢noj pruzi, umjesto 40-43 (deterministicka vrijednost za
drlju prema Kaottelat i Freyhof 2007). Ivankovi¢ (2016) je takoder zabiljeZio odstupanja
u broju ljusaka u boc¢noj pruzi za jedinke peSkelja iz Deranskog jezera u Bosni i
Hercegovini, gdje je zabiljeZzeno 37-43 ljusaka, umjesto 37-40, $to potvrduje prisutnost

varijabilnosti meristickih znacajki u prirodnim populacijama roda Scardinius.

Utvrdivanje moguc¢ih odnosa istrazivanih populacija roda Scardinius temeljem
morfoloskih analiza svakako je doprinijelo dobivanju komplementarnije slike
raznolikosti ovih populacija 1 dalo moguce indikacije statusa pojedinih populacija, $to
se posebice odnosi na populaciju iz Vranskog jezera na otoku Cresu. No, vazno je
napomenuti da pojave kao §to su homoplazija morfoloskih znacajki, odnosno njihova
nejasna homologija (Bogutskaya 1990, Zardoya i Doadrio 1999), vjerojatnija
povezanost morfoloSkih znacajki s adaptivnom evolucijom u odnosu na molekularne

podatke (Briolay i sur. 1998), nemoguénost otkrivanja kripti¢nih svojti i opisivanje vrsta
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koje ne predstavljaju evolucijski neovisne i/ili reproduktivno izolirane taksone temeljem
morfoloskih znacajki (Buj i sur. 2014) mogu dovesti do pogresnih zakljucaka te su
upravo zbog navedenog u ovom radu provedene i filogenetiCke analize istrazivanih

populacija kojima su provjerene indikacije utemeljene na morfoloskim analizama.
5.2. Genska raznolikost roda Scardinius istrazivanog podrucja

Analizama genskog polimorfizma svih istrazivanih gena utvrdeno je da najveci
broj 1 raznolikost haplotipova, odnosno najveci broj polimorfizama ima gen za citokrom
b, a najmanji broj polimorfizama zabiljeZzen je kod gena za beta aktin. Ovakvi rezultati
posljedica su brze stope mutacije genskog biljega za citokrom b u odnosu na jezgrine
gene, Sto dovodi i do brzeg nakupljanja veceg broja polimorfizama. Na razini
istrazivanih vrsta, kod peskelja vec¢i broj polimorfizama ima gen za BMP, nego §to je to
zabiljezeno za gen za citokrom b, a kod drlje je zabiljezeno obrnuto. Opcenito
razmatrajuéi razinu vrste, drlja ima znatno vecu gensku raznolikost od peskelja u
odnosu na broj istrazivanih sekvenci. Za sve istrazivane genske biljege kod obje vrste
zabiljeZzeni su ancestralni haplotipovi koji su prisutni u vecini populacija te su
zastupljeni u najvecem broju uzoraka u odnosu na druge zabiljeZene haplotipove. Kod
analize genskog polimorfizma gena za citokrom b, za vrstu S. dergle najvecéa raznolikost
haplotipova utvrdena je za populaciju iz Vranskog jezera na otoku Cresu, a svi
haplotipovi su privatni, odnosno zabiljeZeni su samo na ovom lokalitetu, Sto ukazuje na
odvojenost ove populacije od ostalih istrazivanih populacije drlje. Visoka raznolikost
haplotipova zabiljezena je i za populacije iz rijeke Rude i jezera Visovac, dok ostale
populacije pokazuju nisku raznolikost haplotipova. Najveéi broj polimorfizama i
mutacija zabiljezen je upravo kod populacije iz rijeke Rude, Sto je posljedica
zabiljezene hibridizacije s vrstom Squalius tenellus. Kod populacije iz jezera Visovac na
rijeci Krki utvrdena su Cetiri haplotipa, odnosno utvrdena je veca genska raznolikost od
rezultata istraZivanja koje su proveli Vali¢ i sur. (2013), gdje je kod populacije drlje iz
rijeke Krke pronaden samo jedan haplotip gena za citokrom b. Zanimljivo je da je za
peskelja od pet istrazivanih sekvenci iz Deranskog jezera Ivankovi¢ (2016) utvrdio pet
razli¢itih haplotipova gena za citokrom b, dok je ovim istrazivanjem utvrdena niska
genska raznolikost, odnosno od ukupno 21 analizirane sekvence ove vrste utvrdena su

samo tri haplotipa gena za citokrom b. Analiza gena za beta aktin pokazala je da sve
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istrazivane populacije drlje, peskelja i crvenperke dijele jedan zajednicki ancestralni
haplotip te su dodatno zabiljezeni privatni haplotipovi kod populacija iz jezera Stikada,
Ravnog polja i Vranskog jezera kod Biograda. Na razini vrsta crvenperka iz jezera
Stikada ima najveée zabiljezene vrijednosti svih mjera polimorfizma, dok unutar vrste
S. dergle najvece zabiljezene vrijednosti svih mjera polimorfizma ima populacija iz
Vranskog jezera kod Biograda. Nadalje, analiza gena za BMP takoder je pokazala je da
sve istrazivane populacije drlje, peskelja i crvenperke dijele jedan zajednicki ancestralni
haplotip te su dodatno zabiljeZeni privatni haplotipovi kod populacija iz jezera Visovac
i rijeke Krke, rijeke Rude, jezera Kuti, Vranskog jezera kod Biograda i jezera Modro
oko. Ancestralni haplotip nije zabiljezen jedino kod populacije S. sp. iz jezera Modro
oko, §to ukazuje na odvojenost ove populacije od ostalih istrazivanih populacija.
Najveci broj i1 raznolikost haplotipova kod drlje utvrdeni su kod populacije iz rijeke
Rude, a najmanji kod populacija iz rijeke Gudude i kanala Veliki Zdralovac. Kod
peskelja, najveca raznolikost haplotipova zabiljeZena je kod populacije iz jezera Kuti, a
najmanja kod populacije iz Ravnog polja, odnosno od 14 istrazivanih sekvenci, utvrden
je samo jedan haplotip gena za BMP. Zaklju¢no, sve istrazivane populacije peskelja te
populacija drlje iz rijeke Guduce pokazuju nisku gensku raznolikost, $to ukazuje na loSe

stanje ovih populacija te dovodi u pitanje njithovo o¢uvanje u budu¢nosti.

U ovom radu genska udaljenost izracunata je samo za gen za citokrom b, S
obzirom na to da je jedino taj genski biljeg omogucio razlikovanje vrsta. Kako bi se
dobio bolji uvid u medusobne odnose istrazivanih populacija roda Scardinius s ostalim
populacijama 1 vrstama ovog roda u jadranskom slijevu, u analizu su ukljucene 1
sekvence iz banke gena za vrste S. acarnanicus, S. dergle, S. erythrophthalmus, S.
graecus, S. hesperidicus, S. knezevici, S. plotizza i S. scardafa. Dobivena genska
udaljenost pojedinih filogenetic¢kih linija krece se izmedu 0,18 1 8,95, a najmanja genska
udaljenost odnosi na udaljenost izmedu filogenetickih linija iste vrste, odnosno dviju
linija drlje. Izmedu vrsta zabiljeZena je najmanja genska udaljenost 1,15 i to izmedu
drlje (DER2) i peskelja (PLO). S druge strane, najve¢a genska udaljenost (8,95)
zabiljezena je izmedu vrsta S. scardafa i S. erythrophthalmus (ERI2) §to ukazuje na to
da su ove vrste davno divergirale u odnosu na ostale istrazivane vrste, a radi se o
geografski znatno udaljenim populacijama s obzirom na to da linija ERI2 sadrzi uzorke

iz Rusije, Francuske, Grcke 1 dunavskog slijeva, dok je S. scardafa uskog podrucja
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rasprostranjenosti ograni¢enog na jezero Scanno u Italiji. Genska udaljenost unutar
pojedinih filogenetickih linija krece se izmedu 0,04 i 2,31. Najmanja genska udaljenost
je zabiljezena kod crvenperke, odnosno linije ERII koja sadrzi talijanske populacije ove
vrste, a radi se o sekvencama preuzetima iz banke gena, dok je najveéa genska
udaljenost zabiljezena unutar iste vrste, linije ERI2, koja ukljucuje znatno geografski
udaljene populacije Sto je i razlog njihovoj vecoj genskoj udaljenosti, iako se radi o istoj

VIsti.

5.3. Filogeneti¢ki odnosi istrazivanih populacija roda
Scardinius

Filogeneticke analize razli¢itih genskih biljega provedene u ovom radu dale su
razli¢ite topologije i1 razludivost odnosa istrazivanih populacija roda Scardinius.
Temeljem dobivenih rezultata moze se zakljuciti da je mitohondrijski gen za citokrom b
najpogodniji za istrazivanje filogenetickih odnosa jer jedini omogucava razlikovanje
vrsta, S$to je posljedica brze stope mutacije u odnosu na jezgrine biljege (Vawter i
Brown, 1986). Ovaj fenomen, tzv. nepotpuno razvrstavanje linija (engl. Incomplete
linaege sorting), je ve¢ zabiljeZen u jadranskom slijevu kod rodova Cobitis i Squalius, a
prisutan je i kod mnogih drugih slatkovodnih vrsta riba (Buj i sur. 2019, Choleva i sur.
2014). Takoder, vazna uloga analize mitohondrijskih gena u filogenetickim
istrazivanjima je i u detekciji introgresivne hibridizacije izmedu vrsta, €iji se dokaz
nalazi u mitohondrijskoj DNA te se ne moze zabiljeziti analizom morfolo$kih znacajki
ili filogenetickim analizama jezgrinih gena (Rognon 1 Guyomard 2003). No, prilikom
filogenetickih istrazivanja, potrebno je uzeti u obzir osim brzine divergencije 1 brzinu
saturacije DNA, zbog Cega je svakako vazno analizirati viSe genskih biljega, ukljucujuci
I mitohondrijske i jezgrine biljege (Arbogast i sur. 2002). Dakle, mitohondrijska DNA
ima brZzu stopu evolucije od jezgrine DNA Sto je Cini prikladnijom za utvrdivanje
odnosa linija koje su nedavno divergirale (Stearns i Hoekstra 2005). Ali, upravo iz ovog
razloga ona pokriva relativno mali dio filogenije organizma za razliku od jezgrine DNA
koja pokriva ve¢i dio filogenije organizama, ali ima manju rezoluciju te moZe dati

nepotpune slike filogenetickih odnosa (Avise 1991).

U ovom istrazivanju analize gena za citokrom b su dale bolju filogeneticku

razlu€ivost na razini roda i vrsta zbog veéeg broja parsimonijski informativnih, odnosno
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znacajnih mjesta u odnosu na jezgrine biljege (ovim istrazivanjem utvrdeno je 211
parsimonijski znacajnih mjesta kod gena za citokrom b, dok je za beta aktin utvrdeno 0
takvih mjesta, a za BMP samo 6). Ovakve rezultate su potvrdili i Helfman i sur. (2009),
Perea i sur. (2010) i Buj i sur. (2019). Nadalje, sukladno dobivenim rezultatima, gen za
citokrom b i beta aktin imaju visoki indeks konzistencije (Cl) te nizak indeks
homoplazije (HI), Sto ukazuje na dobru podrzanost dobivenih filogenetickih stabala. No,
usprkos navedenom, s obzirom na to da je utvrdeni broj parsimonijski informativnih
nukleotidnih mjesta za beta aktin 0, moze se zakljuciti da beta aktin nije dobar genski
biljeg za filogeneticka istrazivanja na razini ispod roda. Takoder, temeljem dobivenih
rezultata moze se zakljuciti da gen za BMP u odnosu na ostala dva genska biljega ima
nizi indeks konzistencije te visi indeks homoplazije $to ukazuje na slabiju podrzanost
dobivenih filogenetickih stabala. Nadalje, gen za citokrom b ima visoku koli¢inu
steCenih osobina od predaka sadrzanih u retencijskom indeksu, dok je ona nesto niza
kod gena za BMP, a za beta aktin iznosi 0, s obzirom na to da za ovaj genski biljeg nisu

zabiljezena parsimonijski znacajna mjesta.

Filogeneticka stabla gena za citokrom b dobivena metodama najvece
parsimonije, najvece vjerodostojnosti te Bayesovom metodom pokazuju odvajanje istih
filogenetickih linija, s razlikama u njithovoj podrZanosti. Najbolju podrZanost svih linija
pokazuje filogram dobiven Bayesovom metodom. Na dobivenom filogramu odvajaju se
dvije glavne linije. Prva linija sadrzava uzorke drlje iz rijeke Rude te kanala Veliki
Zdralovac, kao i uzorke drlje iz banke gena s lokaliteta Busko blato, dok druga linija
sadrZava sve ostale analizirane uzorke. Naime, iako uzorci istraZivanih jedinki sadrZanih
u prvoj liniji morfoloski prema dijagnostickim znacajkama odgovaraju drlji, radi se o
jedinkama kod kojih je zabiljezena mtDNA vrste Squalius tenellus te se ovdje radi o
hibridizaciji izmedu ove dvije vrste. Vezano uz koriStenu sekvencu iz banke gena, radi
se o jedinci drlje iz Buskog blata koju su sakupili Freyhof i sur. (2005) u svrhu
istrazivanja filogeneti¢kih odnosa vrsta unutar rodova Squalius i Scardinius te autori
takoder navode da je kod ove jedinke zabiljezena mtDNA vrste Squalius tenellus, iako
su sve dijagnosticke morfoloske znacajke upucivale na to da se radi o drlji. Rognon i
Guyomard (2003) potvrdili su da su, ukoliko je doslo do hibridizacije izmedu razli¢itih
vrsta unutar istog roda, analize jezgrine DNA u skladu s morfoloSkom identifikacijom

vrsta, dok to nije slu¢aj s mitohondrijskom DNA, odnosno jezgrin genom introgresijske
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vrste je izgubljen nakon nekoliko generacija, a mitohondrijski genom ostaje prisutan
kao jedini znak introgresije.

U drugoj dobivenoj liniji na filogramu gena za citokrom b vrsta S. acarnanicus
je zasebno izdvojena od svih ostalih vrsta unutar roda, dok se ostale vrste grupiraju
skupa, s tim da se od njih jo$ izdvaja S. graecus. lako se jedan uzorak S. acarnanicus iz
jezera Trichonis grupira s uzorcima S. graecus iz jezera Yliki, ovdje se vjerojatno radi o
krivoj determinaciji vrste. Dobiveni rezultati u skladu su i s rezultatima koje su dobili
Ketmaier i sur. (2003), Ketmaier i sur. (2004) i Perea i sur. (2010). Takoder, unutar ove
linije jasno je vidljivo zasebno grupiranje linije S. erythrophthalmus koja sadrzi uzorke
iz Francuske, Rusije te dunavskog slijeva, kao i zasebno grupiranje vrste S. plotizza.
Zanimljivo je da se uzorci S. erythrophthalmus iz Italije preuzeti iz banke gena ne
grupiraju s ostalim uzrocima crvenperke, ve¢ su na filogramu blize smjeSteni
populacijama drlje te se grupiraju s uzorkom S. scardafa. Iste rezultate za ove sekvence
iz banke gena su dobili Vali¢ i sur. (2013) koji navode da se vjerojatno radi o uzorcima
S. hesperidicus i Ketmaier i sur. (2004), dok se temeljem ovog istraZivanja moze
zakljuciti da se vjerojatno radi o uzorcima S. scardafa, s obzirom na to da se talijanski
uzorci crvenperke grupiraju s ovom vrstom. Nadalje, prema dobivenom filogramu moze
se zakljuciti da su najblize srodne S. dergle, S. plotizza, S. hesperidicus i S. scardafa,
dok se ostale vrste odvajaju od ove grupe, a §to je u skladu 1 s rezultatima koje su dobili
Perea i sur. (2010) i Karatas i sur. (2016). Ovakvi rezultati imaju temelje i u geoloskoj
povijesti jadranskog slijeva, odnosno Mediterana te u samoj ekologiji vrsta roda
Scardinius. Naime, sukladno rezultatima istrazivanja koje su proveli Ketmaier i sur.
(2004), divergencija unutar roda Scardinius dogodila se prije 0,5 - 3,6 milijuna godina,
a Sirenje vrsta ovog roda na vece udaljenosti omoguceno je njihovom ekologijom; radi
se o dugozivu¢im vrstama koje tvore guste populacije te proizvode veliki broj jajasaca
Sto im je vjerojatno osiguralo uspjesnost u Sirenju i uspostavljanju populacija. Ketmaier
i sur. (2003) navode da se odvajanje vrsta S. acarnanicus i S. graecus dogodilo prije 4,3
milijuna godina, odvajanje grckih i talijanskih linija prije 3,5 milijuna godina, a S.
scardafa i S. erythrophthalmus tek prije 0,5 milijuna godina. Nakon §irenja vrsta ovog
roda na podrucje prvotne rasprostranjenosti te nakon odvajanja pojedinih vrsta unutar
roda, dosSlo je do dodatne razmjene ihtiofaune izmedu Italije 1 zapadnog Balkana

tijekom zadnjeg ledenog doba u pleistocenu (Bianco 1995a), a danaSnja
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rasprostranjenost i odnosi ovih vrsta upravo su posljedica te nedavne povezanosti ovih

populacija.

na odvajanje populacije drlje iz Vranskog jezera na otoku Cresu od ostalih istrazivanih
populacija drlje. Takoder, populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu grupira se s
uzorcima S. hesperidicus iz Italije preuzetima iz banke gena, kao i uzorkom crvenperke
iz Italije, no ovdje se vjerojatno radi o krivoj determinaciji. Za uzorke S. sp. iz Modrog
oka 1 rijeke Krke ¢iji taksonomski status nije bio jasan, moze se zakljuciti da se, s

obzirom na to da se ovi uzorci grupiraju s uzorcima drlje, radi upravo o toj vrsti.

Kako bi se dobio bolji uvid u filogeneticke odnose istrazivanih populacija vrsta
roda Scardinius temeljem analize gena za citokrom b, izradene su dvije filogeneticke
mreze, koje u odnosu na filogeneticka stabla imaju mnogo bolju rezoluciju (Clement i
sur. 2000, Huson i Bryant 2005). Prva mreza ukljucivala je istrazivane populacije te
uzorke iz banke gena. Rezultati dobiveni na ovoj filogeneti¢koj mrezi u skladu su s
rezultatima dobivenim izradom filogenetickih stabala gena za citokrom b, odnosno
jasno se vidi odvajanje populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu od ostalih
istrazivanih populacija drlje, dok se sve ostale vrste grupiraju zasebno. Takoder, kao 1
kod filogeneti¢kih stabala, geografski blize populacije se grupiraju blize i na
filogenetickoj mrezi, odnosno drlja, peskelj i S. hesperidicus se grupiraju blize u
usporedbi s drugim vrstama unutar ovog roda. Druga filogeneticka mreza gena za
citokrom b sadrzavala je samo istraZivane populacije. Dobiveni rezultati su u skladu i s
rezultatima filogenetiCkih stabala i analize genske raznolikosti, odnosno prisutno je
jasno odvajanje drlje i peSkelja te je kod obje istraZivane vrste utvrden po jedan
ancestralni haplotip koji je ujedno i1 najzastupljeniji u istraZivanim populacijama,
odnosno pripada mu najveci broj uzoraka istraZivanih populacija, dok se populacija iz
Vranskog jezera na otoku Cresu u potpunosti odvaja od ostalih istraZivanih populacija
te u potpunosti ima privatne haplotipove. S obzirom na navedeno, mozda ¢e se u
buduénosti utvrditi da se kod drlje gdje su prisutne ove dvije linije zapravo radi o dvije
vrste. Takoder, izdvajanje privatnih haplotipova osim kod populacije iz Vranskog jezera
na otoku Cresu, zabiljezeno je 1 kod populacija drlje iz jezera Visovac i rijeke Rude te

populacije peskelja iz jezera Kuti i Ravnog polja. Ovdje je bitno istaknuti vaznost
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definiranja populacija pojedinih vrsta koje sadrzavaju najveéu gensku raznolikost, kako
bi se mogla napraviti primjerena prioritizacija prilikom definiranja konzervacijskih

mjera i dugorocno ocuvati intraspecijska raznolikost.

Kao §to je ranije navedeno, analiza gena za beta aktin pokazala je da ovaj gen ne
sadrzi niti jedno parsimonijski informativno, odnosno znacajno mjesto te se iz toga
razloga ne moze smatrati prikladnim za filogeneticke analize na razini ispod roda.
Dobiveni filogrami ukazuju na postojanje jednog zajednickog haplotipa za drlju i
peskelja, dok je jedan haplotip specifi¢an za populaciju drlje iz Vranskog jezera kod
Biograda, a drugi za populaciju peskelja iz Ravnog polja. U izradu filogeneti¢ke mreZe
za beta aktin ukljuéeni su i uzorci crvenperke iz akumulacije Stikada te je dodatno
zabiljezen 1 jedan privatni haplotip za ovu populaciju. Opéenito je analizom ovog
genskog biljega zabiljezena mala raznolikost na razini roda. Jedan haplotip je zajednicki
svim istrazivanim populacijama te se radi o ancestralnom haplotipu kojemu pripada

najveci broj uzoraka istrazivanih populacija.

Filogeneticke analize jezgrinog gena za BMP pokazale su da ovaj gen takoder ne
omogucava prepoznavanje vrsta, odnosno dolazi do nepotpunog razvrstavanja linija, Sto
nije neobi¢no za jezgrine gene i potvrdeno je u istrazivanjima slatkovodnih vrsta riba
(Buj i sur. 2019). Kod svih istrazivanih populacija zabiljezen je jedan ancestralni
haplotip kojem pripada najveci broj uzoraka, osim kod jedinki drlje iz Modrog oka, koje
imaju privatne haplotipove. Takoder, dio istrazivanih jedinki drlje iz rijeke Rude ima
zajednicke haplotipove s dijelom istrazivanih jedinki peskelja iz jezera Kuti 1 Hutovog
blata te se ove populacije i grupiraju blize na filogramu, zajedno s istraZivanim
jedinkama iz Modrog oka. lako je takoder utvrdena mala raznolikost na razini roda, ona
je znatno veca u odnosu na rezultate dobivene analizom jezgrinog gena za beta aktin.
Kod analize gena za BMP utvrdeni su privatni haplotipovi kod populacija drlje iz jezera
Visovac, rijeke Rude, Vranskog jezera na otoku Cresu, Vranskog jezera kod Biograda,
rijeke Krke i Modrog oka te kod populacija peskelja iz jezera Kuti. Zaklju¢no, kod
filogenetickih stabala dobivenih analizom sekvenci gena za beta aktin i BMP uocena je
pojava privlacenja dugih grana (engl. Long branch attraction), odnosno fenomen kod
kojeg dolazi do pogreSnog grupiranja dviju ili viSe dugih grana kao sestrinskih grupa

zbog metodoloskih artefakata (Bergsten 2005).
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Kako bi se detaljnije razjasnili moguci odnosi pojedinih istrazivanih populacija
roda Scardinius, napravljena je molekularna dijagnostika, odnosno izracunat je broj
fiksnih razlika i dijeljenih polimorfizama svih istrazivanih gena, a koriSteni su i uzorci
iz banke gena. Rezultati pokazuju da je gen za beta aktin neinformativan za donosSenje
zaklju¢aka o medusobnim odnosima istrazivanih populacija jer ne postoje fiksne
razlike, odnosno dijagnosticka mjesta i dijeljeni polimorfizmi za istrazivane sekvence,
odnosno ove vrijednosti iznosile su nula za sve istrazivane populacije. Kod analize
sekvenci gena za BMP takoder nisu utvrdene fiksne razlike, odnosno dijagnosti¢ka
mjesta za istrazivane sekvence, no zabiljezeno je Sest dijeljenih polimorfizama izmedu
peskelja i svih populacija drlje, osim populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu.
Ovakvi rezultati upucuju na zakljucak da sve istrazivane populacije drlje, izuzev one iz
Vranskog jezera na otoku Cresu, i populacije peSkelja imaju bliskog zajedni¢kog pretka
te da su nedavno divergirale. Takoder, ovi rezultati upucuju na to da ove populacije
nemaju bliskog zajednic¢kog pretka s populacijom iz Vranskog jezera na otoku Cresu.
Ovome takoder idu u prilog i1 rezultati analize sekvenci gena za citokrom b, kojima su
utvrdena tri dijeljena polimorfizma izmedu S. dergle iz Vranskog jezera na otoku Cresu
I S. hesperidicus iz ¢ega se moze zakljuéiti da je populacija s otoka Cresa srodnija
upravo S. hesperidicus. Analizom gena za citokrom b utvrden je i jedan dijeljeni
polimorfizam izmedu S. dergle s otoka Cresa i S. graecus, tri dijeljena polimorfizma
izmedu S. graecus i S. erythrophthalmus, jedan dijeljeni polimorfizam izmedu S. dergle
i S. acarnanicus te jedan dijeljeni polimorfizam izmedu S. erythrophthalmus i S.
acarnanicus, sto ukazuje na divergenciju ovih vrsta od zajednickog pretka. Takoder je
analizom sekvenci gena za citokrom b utvrden velik broj fiksnih razlika izmedu
istrazivanih populacija te su utvrdena i dijagnosticka mjesta za sve istraZivane vrste.
Najvise dijagnostickih mjesta zabiljezeno je kod S. acarnanicus, sto je u skladu i s
dobivenim filogramima u kojima se ona odvaja od svih drugih vrsta unutar roda
Scardinius, dok je kod ostalih vrsta zabiljezen znacajno manji broj, a kod S. dergle s

otoka Cresa i S. hesperidicus nije zabiljezeno niti jedno dijagnosticko mjesto.

Takoder, sukladno rezultatima evolucije morfoloskih znacajki, prema vecini
prilagodenih mjera istrazivane populacije drlje su ujednacene, dok se od njih izdvaja

populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu te se takoder jedna od druge izdvajaju i
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sve istrazivane populacije peSkelja Sto ukazuje na postupnu divergenciju ovih

populacija.

5.4. Taksonomski status populacije S. dergle iz Vranskog
jezera na otoku Cresu

Kao $to je radnije navedeno, Vali¢ 1 sur. (2013) temeljem filogenetickih analiza
gena za citokrom b navode da populacija iz VVranskog jezera na otoku Cresu pripada
vrsti S. hesperdicus. Ovo je validna pretpostavka, koja ima temelje i u geoloskoj
povijesti jadranskog slijeva te povezanosti rijeka ovog podrucja (Colantoni i sur. 1984).
U ovom istrazivanju rezultati analize glavnih komponenata, u kojoj je populacija iz
Vranskog jezera na otoku Cresu najudaljenija od ostalih istrazivanih populacija, ukazuju
na mogucu postupnu divergenciju ove populacije ili drugaciji taksonomski status. S
druge strane, analiza deterministiCkih znacajki pokazala je da su sve istrazivane
populacije drlje, ukljuéujuci i populaciju iz Vranskog jezera na otoku Cresu, brojem
razgranatih Sipcica u analnoj (podrepnoj) peraji te brojem ljusaka u boc¢noj pruzi u
skladu s deterministickim znacajkama za S. dergle prema Kottelat i Freyhof (2007). U
omjeru c¢/SL sve istrazivane populacije odstupaju od raspona vrijednosti za ovu
deterministicku znacajku prema Kottelat i Freyhof (2007), u omjeru H/SL odstupaju
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu, Vranskog jezera kod Biograda te rijeke
Guduce, dok u omjeru h/SL odstupaju sve istraZzivane populacije osim one iz kanala
Veliki Zdralovac. Opéenito, izmedu istrazivanih populacija prisutna je varijabilnost u
svim omjerima te se populacija iz VVranskog jezera na Cresu ne razlikuje znatno od
ostalih istrazivanih populacija S. dergle. No, analizom genskog polimorfizma gena za
citokrom b, najveca raznolikost haplotipova utvrdena je za populaciju iz Vranskog
jezera na otoku Cresu, a svi haplotipovi su privatni, odnosno zabiljezeni su samo na
ovom lokalitetu, $to ukazuje na odvojenost ove populacije od ostalih istrazivanih
populacija te njenu vaznost u smislu ocuvanja genske raznolikosti unutar roda
Scardinius. Takoder, temeljem dobivenih rezultata provedenih filogenetickih analiza
gena za citokrom b ne mogu se donijeti jasni taksonomski zakljuéci vezani uz status
populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu. Naime, iako su podaci prikupljeni ovim
istrazivanjem dobre kvalitete, uzorci s kojima su oni usporedeni su upitni. Sekvence iz
banke gena s kojima su ovi uzorci usporedeni su dvije sekvence gena za citokrom b S.
hesperidicus (pristupni kodovi u banci gena HM560173 i HM560174) koje su prikupili

161



Perea i sur. (2010) te navode da se radi o uzorcima iz rijeke Adige, slijev rijeke Po u
Italiji. No, molekularnom dijagnostikom utvrdeno je da se radi o uzorcima koji se
znacajno razlikuju te se, iako se uzorci istrazivane populacije iz Vranskog jezera na
otoku Cresu grupiraju s ovim uzorcima, ne moze donijeti zaklju¢ak da ova populacija
pripada vrsti S. hesperidicus. Tome u prilog idu i rezultati analize genske udaljenosti
istrazivanih populacija, kojima je utvrdeno da je genska udaljenost izmedu populacije iz
Vranskog jezera na otoku Cresu 1 ostalih istrazivanih populacija drlje mala (p = 0,63, s
rasponom 0,18 - 0,96) te se nikako ne moze govoriti o dvije razlicite vrste. Kod ove
populacije ocita je prisutnost utjecaja izolacije, koju potvrduje i zabiljezen mali broj
sli¢nosti s ostalim istrazivanim populacijama. Iako ovo moze biti posljedica morfoloske
adaptacije, takoder vjerojatno postoji i genetska podloga koja je razlog tome.
Provedenim analizama molekularne dijagnostike, temeljem analize gena za BMP,
zabiljezeno je Sest dijeljenih polimorfizama izmedu peskelja i svih populacija drlje,
osim populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu te su analizom sekvenci gena za
citokrom b utvrdena tri dijeljena polimorfizma izmedu S. dergle iz Vranskog jezera na
otoku Cresu i S. hesperidicus. Takoder je analizom sekvenci gena za citokrom b utvrden
velik broj fiksnih razlika 1izmedu istraZzivanih populacija te su utvrdena 1 dijagnosticka
mjesta za sve istrazivane vrste, no kod S. dergle s otoka Cresa i S. hesperidicus nije
zabiljezeno niti jedno dijagnosticko mjesto. Vjerojatno je da se kod populacije iz
Vranskog jezera na otoku Cresu radi o mladoj vrsti u nastajanju, koja ¢e se u buduc¢nosti
odvojiti od S. dergle. Svakako je za utvrdivanje filogenetickih odnosa ove populacije sa
S. hesperidicus potrebno prikupiti vise sekvenci S. hesperidicus kako bi se mogao
donijeti utemeljen zaklju¢ak o njthovom medusobnom odnosu. Sigurno je da je kroz
geolosku povijest podrucja jadranskog slijeva postojala poveznica izmedu rijeke Po i
porjecja rijeke Krka tijekom pleistocenske regresije te da je vjerojatno doslo do Sirenja
talijanskih vrsta na ovo podrucje te razmjene genetskog materijala izmedu populacija,

Sto se prvenstveno odnosi upravo na populaciju iz Vranskog jezera na otoku Cresu.

5.5. Mehanizmi zastite slatkovodnih riba u jadranskom
slijevu

Endemske vrste su najosjetljivija skupina slatkovodnih vrsta riba zbog uskog

podrucja rasprostranjenosti te male sposobnosti prilagodbe na promjene u okoliSnim
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uvjetima. Zastita ovih vrsta ne moze biti uCinkovita sve dok se ne utvrde tocna podrucja
njihove rasprostranjenosti, ne razjasne taksonomske nedoumice te ne utvrdi raznolikost
1 vaznost pojedinih populacija, kao i1 konzervacijski prioriteti. No, s obzirom na
postojece pritiske na slatkovodne ekosustave kao $to su degradacija stanista, melioracije
i regulacije vodotoka, oneciS¢enje vodotoka, strane i invazivne strane vrste i klimatske
promjene (Mrakov¢ié i sur. 2006, Caleta i sur. 2015) te osjetljivost ovih vrsta, moguée
je da ¢e se pojedine populacije endemskih vrsta jadranskog slijeva izgubiti i prije nego

se otkrije njihova vaznost u o€uvanju bioraznolikosti ovog podrucja.

Trenutno u Hrvatskoj ne postoje mehanizmi zaStite regionalnih endema
jadranskog slijeva, drlje Scardinius dergle i peskelja Scardinius plotizza. lako je ovim
istrazivanjem dobiven uvid u raznolikost i medusobne odnose pojedinih populacija,
potrebno je provesti dodatna detaljna populacijska istrazivanja kako bi se razjasnile sve
taksonomske nedoumice, $to se posebice odnosi na populaciju iz Vranskog jezera na
otoku Cresu. Temeljem dobivenih rezultata ovog istraZivanja, kao i1 njihove vrijednosti,
s obzirom na to da su drlja 1 peSkelj regionalni endemi koji nastanjuju slatkovodna
staniSta u samo dvije zemlje regije, preporuka je da se kao preventivna mjera obje vrste
uvrste u Pravilnik o strogo zaSti¢enim vrstama, kako bi se za njih mogli primijeniti
mehanizmi zaStite koji proizlaze iz Zakona o zastiti prirode (,,Narodne novine®, broj
80/13, 15/18, 14/19, 127/19) u Hrvatskoj te bi istu razinu zastite ovih vrsta trebalo
primijeniti 1 u Bosni 1 Hercegovini. Naime, s obzirom na ve¢ prepoznate razloge
ugrozenosti slatkovodne ihtiofaune, a koji se prvenstveno odnose na degradaciju i
gubitak stanista te strane i invazivne Strane vrste, ofuvanje ovih vrsta bi se moglo
osigurati kroz mehanizam propisivanja uvjeta zastite prirode za planove koji se odnose
na koristenje prirodnih dobara za koje se provodi postupak ocjene prihvatljivosti za
ekolosku mrezu, a kroz koji se propisuju i uvjeti zaStite prirode za strogo zaSti¢ene
vrste. Ovo se prvenstveno odnosi na ribolovno-gospodarske osnove te program radova
odrzavanja u podru¢ju zastite od Stetnog djelovanja voda, ali 1 druge planske
dokumente, poput prostornih planova kojima se definira koriStenje prostora. Kroz
propisivanje uvjeta zastite prirode za ove dokumente, osiguralo bi se o¢uvanje stanista
ovih vrsta te njihov opstanak u ve¢ znatno naruSenim slatkovodnim ekosustavima.
Takoder, uvrStavanjem ovih vrsta u Pravilnik o strogo zasti¢enim vrstama, osigurali bi

se strozi mehanizmi zaStite njihovih populacija, ¢ime bi se moglo utjecati na
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zadrzavanje trenutno prepoznatog statusa ugrozenosti ovih vrsta ili dugorocno na
poboljsanje njihova statusa. Od vrsta iz roda Scardinius, na Prilogu II. Zivotinjske i
biljne vrste od interesa zajednice Cije oCuvanje zahtijeva odredivanje posebnih podrucja
oCuvanja, Direktive o oCuvanju prirodnih stanista i divlje faune i flore (92/43/EEZ),
nalazi se samo vrsta Scardinius graecus, tako da trenutno ne postoji opcija primjene
postupka ocjene prihvatljivosti za ekoloSku mrezu specificno za ove vrste. No, s
obzirom na to da navedene vrste dijele slatkovodna staniSta sa strogo zaSti¢enim
vrstama riba te vrstama koje se nalaze na Prilogu Il. Direktive o o¢uvanju prirodnih
staniSta i divlje faune i flore, njihovo ocuvanje se posredno osigurava preko navedenih
mehanizama zastite prirode za te vrste. Nadalje, vezano uz negativne utjecaje invazivnih
stranih vrsta, jedan od vaznih mehanizama zaStite u Hrvatskoj predstavljaju i postupci
procjene ekoloSkog rizika strane vrste te procjene rizika invazivnosti strane vrste na
bioraznolikost, koji se provode temeljem Zakona o sprjeCavanju unoSenja i Sirenja
stranih te invazivnih stranih vrsta i upravljanju njima (,,Narodne novine®, broj 15/18,
14/19), a imaju iznimno vaznu ulogu u smanjenju pritisaka stranih i invazivnih stranih
vrsta na autohtonu ihtiofaunu. Izazov u ocuvanju pogodnih staniSta te posljedicno
populacija drlje i peSkelja, kao i ostalih regionalnih endema slatkovodnih vrsta riba,
predstavlja ¢injenica da se legislativa zaStite prirode znacajno razlikuje u zemljama
regije te bi svakako u buducnosti trebalo uspostaviti prekograni¢nu suradnju kako bi se
uspostavili kompatibilni mehanizmi kojima ¢e se osigurati jednaka zaStita vrsta na

cijelom podrucju njihove rasprostranjenosti.

Zakljucno, u 2020. godini na europskoj i1 globalnoj razini prepoznata je vaznost
poduzimanja hitnih mjera kako bi se zaustavio negativan trend smanjenja
bioraznolikosti te u tom smislu ofuvanje i restauracija slatkovodnih ekosustava
predstavlja jedan od glavnih ciljeva. U Preliminarnom nacrtu globalnog okvira za
bioraznolikost nakon 2020 (CBD OEWG 2020) navode se ambiciozni ciljevi ocuvanja
slatkovodnih ekosustava koji, izmedu ostalog, ukljucuju sprjecavanje gubitka 1
integriteta slatkovodnih ekosustava te povecanje njihove otpornosti i povezanosti, kao 1
implementaciju odrZivog upravljanja i restauracijskih projekata. U Strategiji EU-a za
bioraznolikost do 2030 (Europska komisija 2020), navode se takoder ambiciozni i
konkretni ciljevi koji ukljucuju uspostavljanje rijenog kontinuiteta na 25.000 km

europskih rijeka uklanjanjem pregrada, restauraciju poplavnih i mo¢varnih podrucja te
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uspostavu ekoloski prihvatljivih protoka na vodnim tijelima na kojima je prisutno
zahvacanje i akumuliranje vode. Stoga, u narednom desetlje¢u Republiku Hrvatsku, kao
1 ostale zemlje Clanice Europske unije te ostale zemlje potpisnice Konvencije o
bioloskoj raznolikosti, ofekuje veoma ambiciozan pothvat zaustavljanja gubitka

bioraznolikosti i o¢uvanja te restauracije slatkovodnih ekosustava.

5.6. Polazne hipoteze
Polazne hipoteze ovog istrazivanja su bile:

1. Morfoloske znacajke uz filogenetiCcke analize daju potpuniju sliku intraspecijske

raznolikosti slatkovodnih vrsta riba.

2. Filogenetic¢ki odnosi istrazivanih vrsta roda Scardinius odgovaraju obrascu njihove

geografske rasprostranjenosti.

3. Populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu nepotpuno razrijeSenog taksonomskog

statusa pripada vrsti S. dergle.

4. Geografska izolacija pojedinih populacija slatkovodnih vrsta riba doprinosi njihovoj

postupnoj divergenciji.

Vezano uz analizu morfoloskih znacajki, ovim istraZivanjem potvrdena je
polazna hipoteza da ¢e ona dati potpuniju sliku intraspecijske raznolikosti, uz provedene
filogeneticke analize. To se posebice odnosi na utvrdene ujednacenosti 1 razlike
istrazivanih populacija u pojedinim morfometrijskim omjerima i prilagodenim mjerama,
kao 1 na raznolikost zabiljeZenu u meristi¢kim i deterministickim znac¢ajkama pojedinih
populacija. Nadalje, ovim istrazivanjem je potvrdena i hipoteza da filogeneticki odnosi
istrazivanih vrsta roda Scardinius odgovaraju obrascima njihove geografske
rasprostranjenosti. Ovo se posebice jasno moze vidjeti u rezultatima filogenetickih
analiza gena za citokrom b gdje je utvrdeno odvajanje geografski udaljenijih populacija
(primjerice S. acarnanicus i S. graecus) te grupiranje geografski blizih populacija, kao

Sto su primjerice populacije drlje, peSkelja i S. hesperidicus.

Vezano uz hipotezu da populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu nepotpuno

razrijeSenog taksonomskog statusa pripada vrsti S. dergle, temeljem provedenih
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istrazivanja i dalje se ne moze donijeti zakljuak o njenom taksonomskom statusu iz
razloga $to dobiveni rezultati ne daju jednoznacan odgovor te je potrebno provesti
dodatna filogeneticka istrazivanja. No, na temelju dobivenih rezultata istrazivanja,
posebice vezano uz populaciju iz Vranskog jezera na otoku Cresu, svakako se moze
zakljuciti da je ovo istrazivanje potvrdilo polaznu hipotezu da geografska izolacija
pojedinih populacija slatkovodnih vrsta riba doprinosi njihovoj postupnoj divergenciji.
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6. ZAKLJUCAK

Temeljem provedenog istrazivanja i dobivenih rezultata, mogu se donijeti

zakljucci navedeni u nastavku.

- Dobiveni morfometrijski omjeri istrazivanih populacija roda Scardinius, odnosno
njihove srednje vrijednosti su uglavnom ujednacene, ne samo izmedu populacija istih
vrsta, veé i izmedu populacija svih istrazivanih vrsta roda Scardinius, dok se populacije
razlikuju u varijabilnosti pojedinih omjera. Ovi rezultati u skladu su s rezultatima

sli¢nih istrazivanja vrsta roda Scardinius navedenima u literaturnom pregledu i raspravi.

- Analiza varijance morfometrijskih omjera i prilagodenih mjera te post hoc Fisherov
test ukazuju na to da se sve istraZivane populacije statisticki znacajno razlikuju (p<0,05)
u vecini morfometrijskih omjera, odnosno prilagodenih mjera, s tim da je ujednacenost
populacija u pojedinim prilagodenim mjerama znatno manja u odnosu na ujednacenost
zabiljezenu kod morfometrijskih omjera. Pri tome geografski blize populacije, kao §to
su populacije iz kanala Veliki Zdralovac i jezera Kuti, pokazuju vise sli¢nosti od
geografski udaljenijih populacija. Geografski najizoliranije populacije ne pokazuju
sli€nosti s ostalim istrazivanim populacijama, kao Sto je slucaj s populacijom iz Ravnog
polja, ili pokazuju mali broj sli€nosti s ostalim istrazivanim populacijama, kao §to je
slu¢aj s populacijama iz Vranskog jezera na otoku Cresu i Vranskog jezera kod
Biograda. Takoder, ujednacenosti pojedinih populacija u pojedinim omjerima i

prilagodenim mjerama vjerojatno je posljedica prilagodbe na sli¢ne staniSne uvjete.

- Analizom glavnih komponenata prilagodenih mjera utvrdeno je da su populacija drlje
1z Vranskog jezera na otoku Cresu te populacija peskelja iz Ravnog polja najudaljenije
od ostalih istrazivanih populacija, Sto moze ukazivati na postupnu divergenciju ovih

populacija ili drugaciji taksonomski status.

- Zabiljezene meristicke znacajke istrazivanih populacija crvenperke, peskelja te vecine
istrazivanih populacija drlje u skladu su s njihovim deterministickim vrijednostima (broj
ljusaka u bocnoj pruzi i broj razgranatih Sipéica u podrepnoj peraji). Odstupanja su
zabiljezena za populacije drlje iz jezera Visovac te rijeke Rude gdje je kod nekih jedinki

u podrepnoj peraji zabiljezeno 9% umjesto 10%: razgranatih Sipcica te kod nekih jedinki
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ove vrste iz Vranskog jezera na otoku Cresu i rijeke Guduce gdje je zabiljezeno 39

ljusaka u bo¢noj pruzi, umjesto 40-43.

- Kod svih istrazivanih populacija za sve genske biljege utvrdeni su ancestralni
haplotipovi kojima pripada najveéi broj uzoraka istraZivanih populacija, dok je vecina
ostalih haplotipova privatna, odnosno dolaze na samo jednom lokalitetu i zastupljeni su
malim brojem uzoraka. Najvec¢i broj i raznolikost haplotipova, odnosno najveéi broj
polimorfizama ima gen za citokrom b, a najmanji broj polimorfizama zabiljeZen je kod
gena za beta aktin. Opcenito razmatrajuci razinu vrste, drlja ima znatno vecu gensku
raznolikost od peskelja u odnosu na broj istrazivanih sekvenci. Sve istrazivane
populacije peskelja te populacija drlje iz rijeke Guduce pokazuju nisku gensku
raznolikost, Sto ukazuje na loSe stanje ovih populacija te dovodi u pitanje njihovo

ocuvanje u buducnosti.

- Najmanja genska udaljenost (0,18) zabiljezena je izmedu dviju linija drlje, dok je
najmanja genska udaljenost izmedu vrsta (1,15) zabiljezena izmedu drlje i peskelja.
Najveca genska udaljenost (8,95) zabiljezena je izmedu vrsta S. scardafa i S.
erythrophthalmus (ERI2) §to ukazuje na to da su ove vrste davno divergirale u odnosu
na ostale istrazivane vrste, a radi se o geografski znatno udaljenim populacijama s
obzirom na to da linijja ERI2 sadrzi uzorke iz Rusije, Francuske, Grcke 1 dunavskog
slijeva, dok je S. scardafa uskog podru¢ja rasprostranjenosti ogranicenog na jezero
Scanno u Italiji. Genska udaljenost unutar pojedinih filogenetickih linija krece se
izmedu 0,04 1 2,31. Najmanja genska udaljenost je zabiljezena kod crvenperke, odnosno
linije ERI1 koja sadrzi talijanske populacije ove vrste, dok je najveca genska udaljenost
zabiljezena unutar iste vrste, linije ERI2, koja ukljucuje znatno geografski udaljene
populacije Sto je i razlog njihovoj vecoj genskoj udaljenosti, iako se radi o istoj vrsti. S
obzirom na to da se uzorci crvenperke iz jezera Stikada grupiraju unutar linije ERI2,

moze se zakljuciti da se radi o jedinkama unesenim iz dunavskog slijeva.

- Mitohondrijski gen za citokrom b najpogodniji je za istrazivanje filogeneti¢kih odnosa
jer jedini omogucava razlikovanje vrsta. Temeljem ovog gena na dobivenim
filogramima S. acarnanicus je zasebno izdvojena od svih ostalih vrsta unutar roda, dok
se ostale vrste grupiraju skupa, s tim da se od njih jos izdvaja S. graecus. Takoder se

potpuno izdvajaju pojedini uzorci drlje iz rijeke Rude te kanala Veliki Zdralovac, kao i
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uzorci drlje iz banke gena s lokaliteta Busko blato za koje je utvrdeno da se radi o
jedinkama kod kojih je zabiljezena mtDNA vrste Squalius tenellus. Nadalje, jasno je
vidljivo zasebno grupiranje linije S. erythrophthalmus koja sadrzi uzorke iz Francuske,
Rusije te dunavskog slijeva, kao i zasebno grupiranje vrste S. plotizza. Uzorci S.
erythrophthalmus iz Italije preuzeti iz banke gena ne grupiraju se s ostalim uzrocima
crvenperke, ve¢ su na filogramu blize smjeSteni populacijama drlje te se grupiraju s
uzorkom S. scardafa. Nadalje, prema dobivenom filogramu i filogeneti¢koj mrezi gena
za citokrom b moze se zakljuciti da su najblize srodne S. dergle, S. plotizza i S.
hesperidicus, dok se ostale vrste odvajaju od ove grupe. Takoder se jasno odvajaju dvije
linije istrazivanih populacija drlje. Prvu liniju ¢ine uzorci iz Vranskog jezera na otoku
Cresu koji se grupiraju sa S. hesperidicus, a drugu sve ostale populacije drlje. Takoder,
sukladno rezultatima evolucije morfoloskih znacajki prema vecini istrazivanih znacajki
populacija iz Vranskog jezera na otoku Cresu odvaja se od ostalih populacija drlje, dok
se istrazivane populacije peskelja takoder odvajaju, Sto ukazuje na njihovu postupnu

divergenciju.

- Rezultati molekularne dijagnostike u skladu su s dobivenim filogramima jer ukazuju
na prisutnost dijeljenih polimorfizama izmedu populacije iz Vranskog jezera na otoku
Cresu i S. hesperidicus. Takoder, najvise dijagnosti¢kih mjesta zabiljezeno je kod S.
acarnanicus, sto je u skladu i s dobivenim filogramima u kojima se ona odvaja od svih
drugih vrsta unutar roda Scardinius, dok je kod ostalih vrsta zabiljezen znac¢ajno manji
broj, a kod S. dergle s otoka Cresa i S. hesperidicus nije zabiljeZzeno niti jedno

dijagnosticko mjesto.

- Temeljem provedenih istrazivanja i rezultata i dalje se ne moze donijeti zakljucak o
taksonomskom statusu populacije iz Vranskog jezera na otoku Cresu iz razloga Sto
dobiveni rezultati ne daju jednoznaan odgovor te je potrebno provesti dodatna

filogeneticka istrazivanja.

- Temeljem dobivenih rezultata istrazivanja predlaze se razmatranje preventivnog
uvrstavanja vrsta drlja i peskelj u Pravilnik o strogo zasticenim vrstama, kako bi se
osigurali strozi mehanizmi zaStite njihovih populacija, ¢ime bi se moglo utjecati na
zadrzavanje trenutno prepoznatog statusa ugrozenosti ovih vrsta ili dugoro¢no na

poboljsanje njihova statusa. Takoder, potrebno je uspostaviti prekograni¢nu suradnju S
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Bosnom i Hercegovinom kako bi se uspostavili kompatibilni mehanizmi kojima ¢e se

osigurati jednaka zastita vrsta na cijelom podrucju njihove rasprostranjenosti.
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8. PRILOZI

Tablica 8.1. Rezultati Shapiro-Wilk testa za izmjerene morfometrijske znacajke svih populacija
(za mjere koje nisu imale normalnu distribuciju izraCunate vjerojatnosti (p) oznacene su crveno)

/porgijelgiija SCPL | SCCR | scvz | scvi | scHB
SL p=,00023 | p=,01764 | p=,16964 | p=,00388 | p=,62412
duljina sr,
dijela repne | p=,48661 | p=,00000 | p=,16462 | p=,10021 | p=,99072
peraje
TL p=,00096 | p=,01709 | p=,19855 | p=,01660 | p=,80197
c p=,00179 | p=,01622 | p=,12856 | p=,00574 | p=,44543
pan p=,00011 | p=,02280 | p=,13863 | p=,03335 | p=,14726
aA p=,00015 | p=,02880 | p=,14738 | p=,02633 | p=,11097
Van p=,00038 | p=,05844 | p=,19188 | p=,07931 | p=,02841
aVv p=,00019 | p=,03988 | p=,15769 | p=,00738 | p=,76399
aP p=,00062 | p=,00340 | p=,27708 | p=,00146 | p=,62040
aD p=,00012 | p=,01982 | p=,11002 | p=,00067 | p=,52066
IpC p=,00548 | p=,74259 | p=,20581 | p=,78929 | p=,38924
ID p=,00812 | p=,00086 | p=,35717 | p=,00027 | p=,01869
1A p=,00104 | p=,00836 | p=,24727 | p=,19506 | p=,42874
IC p=,04805 | p=,17645 | p=,27396 | p=,37638 | p=,36780
IP p=,00798 | p=,42767 | p=,07434 | p=,83922 | p=,26204
v p=,00018 | p=,19179 | p=,09309 | p=,12734 | p=,25318
hco p=,01531 | p=,35043 | p=,20477 | p=,00353 | p=,32844
H p=,00074 | p=,07017 | p=,12028 | p=,06739 | p=,67444
h p=,00013 | p=,05169 | p=,16581 | p=,00000 | p=,88983
laco p=,00060 | p=,13523 | p=,14246 | p=,02137 | p=,76564
lac p=,00022 | p=,13395 | p=,18740 | p=,05561 | p=,79387
i0 p=,00080 | p=,54357 | p=,09718 | p=,05638 | p=,21208
Oh p=,00695 | p=,04446 | p=,07371 | p=,20122 | p=,36339
prO p=,00893 | p=,13696 | p=,32125 | p=,54600 | p=,27592
poO p=,01242 | p=,03015 | p=,29210 | p=,01295 | p=,80103
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Tablica 8.1. Nastavak tablice

/porgijelgiija SCRU | SCKU | scGu | scvR | scra
SL p=,54410 | p=,00001 | p=,00019 | p=,19945 | p=,65677
duljina sr.
dijela repne | p=,94567 | p=,00006 | p=,00190 | p=,66546 | p=,18188
peraje
TL p=,38317 | p=,00001 | p=,00096 | p=,07265 | p=,87375
c p=,61477 | p=,00001 | p=,00179 | p=,49993 | p=,35724
pan p=,49864 | p=,00001 | p=,00011 | p=,30718 | p=,32601
aA p=,65138 | p=,00001 | p=,00015 | p=,23311 | p=,67699
Van p=,63600 | p=,00001 | p=,00038 | p=,87805 | p=,77071
aVv p=,89986 | p=,00001 | p=,00019 | p=,13510 | p=,48671
aP p=,32052 | p=,00001 | p=,00062 | p=,60748 | p=,47420
aD p=,51029 | p=,00001 | p=,00012 | p=,17972 | p=,77485
IpC p=,66745 | p=,00001 | p=,00548 | p=,57340 | p=,10957
ID p=,55736 | p=,00001 | p=,00812 | p=,68359 | p=,37835
1A p=,04988 | p=,00001 | p=,00104 | p=,06393 | p=,35459
IC p=,01804 | p=,00001 | p=,04805 | p=,42840 | p=,95892
IP p=,13996 | p=,00001 | p=,00798 | p=,39172 | p=,12187
v p=,25705 | p=,00001 | p=,00018 | p=,92108 | p=,22887
hco p=,10765 | p=,00001 | p=,01531 | p=,07547 | p=,47703
H p=,58175 | p=,00001 | p=,00074 | p=,80836 | p=,63873
h p=,50012 | p=,00001 | p=,00013 | p=,71970 | p=,83308
laco p=,61097 | p=,00001 | p=,00060 | p=,79390 | p=,19853
lac p=,87229 | p=,00001 | p=,00022 | p=,82667 | p=,22684
io p=,81500 | p=,00001 | p=,00080 | p=,17704 | p=,06390
Oh p=,64984 | p=,00006 | p=,00695 | p=,99610 | p=,71245
pro p=,27355 | p=,00002 | p=,00893 | p=,93917 | p=,47162
poO p=,52648 | p=,00001 | p=,01242 | p=,16803 | p=,21596
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Tablica 8.2. Pearsonov (r) i Speramanov (rs) koeficijent korelacije mjera standardiziranih
alometrijskom pretvorbom

SCPL | SCCR SCVvZ SCVI SCHB
rs rs r rs rs r rs
M (duljina sr.
dijela repne -0,02 -0,24 | -0,06 0 0
peraje)
M (TL) 0,14 0,05| -0,11 -0,08 0
M (c) 005| -0,14| -0,04 -0,08 0
M (pan) -0,19 -0,06 | -0,01 0,07 | -0,02
M (aA) -0,03 -0,17 | -0,03 0,04 | -0,02
M (Van) -0,03 0,03 0,04 0,04 | -0,02
M (aV) -0,11 0,01| -0,31 -0,01| -0,01
M (aP) 0,07| -0,01| -0,03 -0,08 | -0,01
M (aD) -0,13 0,01 | -0,05 -0,39 0,02
M (Ipc) -0,12 0,12 0,14 | 0,13| -0,01
M (1D) -0,02 -0,32 | -0,04 -0,14 0,03
M (1A) 0,19 | -0,27| -0,08 0,09 0
M (1C) 0,12 0,08 | -0,03 -0,14 -0,34
M (IP) -0,34 0,06 | -0,12 -0,11 0
M (1V) -0,26 -0,01 -0,1 0,12 0,02
M (hco) 0,09 -0,01 0,04 -0,09 0
M (H) -0,1 0,07 | -0,05 0,01 0,01
M (h) -0,21 0,02 | -0,01 -0,08 | -0,03
M (laco) -0,14 0,14 | -0,05 -0,07 | -0,01
M (lac) -0,06 0,11 0,05 0,04 | -0,01
M (io) -0,06 0,17 | -0,09 -0,22 0,01
M (Oh) -0,1 -0,05| -0,11 0,03 | -0,03
M (prO) 0,11 0,02 | -0,01 0,11 | -0,02
M (poO) -0,08 -0,04 | 0,03 -0,15 0
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Tablica 8.2. Nastavak tablice

SCRU SCKU | sSCGU SCVR SCRA

r rs rs rs r rs r rs
M (duljina
sr. dijela
rep né 025| 003| 011 0 0,28
peraje)
M (TL) 0,01 -0,24 -0,01 | -0,01 0
M (c) 0 -0,29 -0,27 0 0,01
M (Pan) -005| -021| 02| -0,01 0,27
M (aA) 023| -03| 019]| -0,01 -0,01
M (Van) -0,05 0,09 0,16 0 -0,01
M (aV) 0 -0,06 0,18 | -0,01 0,01
M (aP) 0,02 -0,21 -0,03 | -0,03 0,01
M (aD) 0 -0,03 -0,09 | -0,01 0
M (Ipc) 0 -0,1 -0,16 | -0,01 -0,02
M (1D) 0 -0,13 -0,17 0 0
M (1A) 027 | -0,16| -0,25| -0,04 -0,02
M (1C) 0 -0,02 -0,11 | -0,01 -0,02
M (IP) 0,01 022| -0,18| 0,01 0,02
M (1V) 0,01 0,02 -0,03 0 -0,03
M (hco) 0,02 -0,17 -0,05 -0,22 0
M (H) -0,01 007 | -0,15| -0,02 -0,04
M (h) 0,01 0,05 -0,1| -0,01 -0,01
M (laco) -0,01 -0,3 -0,28 0 0,01
M (lac) 0,01 -0,16 -0,04 | -0,01 0,01
M (io) 0,01 029 | -012| -0,31 0,03
M (Oh) 0,01 0,02 -0,26 | 0,01 -0,02
M (prO) 0,02 0,05 0,01| -0,01 0
M (poO) -0,02 -0,29 | -0,08| 0,01 0,01
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Tablica 8.3. Srednje (X), najmanje i najvece vrijednosti te standardna devijacija morfometrijskih

omjera populacija istrazivanih vrsta roda Scardinius po pojedinim lokalitetima

PL CR
X min. max. s.d. X min. max. s.d.
SL/TL | 78,89% | 77,03% | 82,88% | 0,013 | 79,80% | 77,03% | 83,17% | 0,01922
c/SL 24,89% | 21,01% | 26,54% | 0,01332 | 26,73% | 25,01% | 29,56% | 0,01237
Pan/SL | 71,74% | 68,93% | 74,95% | 0,01836 | 74,43% | 70,33% | 79,85% | 0,02751
aA/SL 74,99% | 72,55% | 78,18% | 0,01644 | 77,28% | 72,80% | 82,34% | 0,02504
Van/SL | 22,06% | 20,43% | 24,57% | 0,01351 | 24,28% | 21,64% | 28,39% | 0,01865
aV/SL | 50,92% | 48,17% | 53,78% | 0,01609 | 50,66% | 47,00% | 54,20% | 0,01915
aP/SL 25,09% | 23,67% | 26,77% | 0,0094 | 25,69% | 23,20% | 28,83% | 0,01429
aD/SL | 59,82% | 56,35% | 63,03% | 0,01816 | 61,42% | 57,51% | 66,14% | 0,02421
Ipc/SL | 15,81% | 11,65% | 19,30% | 0,02438 | 14,61% | 12,33% | 18,15% | 0,01797
ID/SL 11,61% | 9,92% | 13,83% | 0,01073 | 14,18% | 11,55% | 16,00% | 0,00985
IA/SL 12,99% | 11,76% | 14,57% | 0,00688 | 13,00% | 10,74% | 15,21% | 0,01177
IC/SL 27,52% | 21,60% | 32,39% | 0,02643 | 26,52% | 22,46% | 29,82% | 0,01756
IP/SL 19,39% | 10,91% | 20,94% | 0,02441 | 21,18% | 18,66% | 24,32% | 0,01346
IVISL 17,38% | 15,98% | 18,41% | 0,00716 | 17,69% | 16,09% | 19,20% | 0,00997
laco/SL | 12,85% | 11,48% | 16,71% | 0,01236 | 13,93% | 12,21% | 15,59% | 0,00956
lac/SL 15,62% | 13,66% | 18,78% | 0,0145| 17,10% | 14,51% | 19,63% | 0,01291
H/SL 32,53% | 26,66% | 36,71% | 0,02439 | 36,42% | 29,72% | 41,65% | 0,02972
hcolc 62,96% | 49,69% | 75,71% | 0,06226 | 62,05% | 55,70% | 74,00% | 0,03948
laco/c 51,89% | 46,58% | 70,30% 0,069 | 52,27% | 42,97% | 60,35% | 0,0484
lac/c 63,13% | 52,90% | 89,42% | 0,08882 | 64,13% | 52,02% | 72,68% | 0,05691
io/c 27,55% | 24,48% | 31,12% | 0,01703 | 30,43% | 25,73% | 35,80% | 0,03444
Oh/c 24,09% | 20,54% | 26,84% | 0,01948 | 19,23% | 17,07% | 22,46% | 0,01459
prO/c 27,95% | 24,20% | 30,77% | 0,01971 | 30,17% | 27,01% | 33,85% | 0,0224
poO/c 52,12% | 39,03% | 68,07% | 0,06237 | 52,90% | 47,99% | 56,32% | 0,0219
h/H 31,35% | 27,04% | 42,08% | 0,03816 | 31,46% | 28,60% | 34,75% | 0,01808
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Tablica 8.3. Nastavak tablice

vVZ VI
X min. max. s.d. X min. max. s.d.

SL/TL | 80,77% | 78,15% | 83,98% | 0,0179 | 79,69% | 70,87% | 82,49% | 0,02439
c/SL 27,63% | 26,26% | 28,61% | 0,00845 | 25,97% | 24,91% | 27,16% | 0,00611
Pan/SL | 72,38% | 68,21% | 74,77% | 0,0213 | 73,46% | 70,08% | 76,82% | 0,01563
aA/SL | 74,52% | 70,33% | 76,50% | 0,02127 | 75,85% | 73,22% | 79,47% | 0,01589
Van/SL | 21,09% | 19,11% | 23,09% | 0,01381 | 23,42% | 21,68% | 25,07% | 0,00915
aV/SL | 52,37% | 50,40% | 54,43% | 0,01333 | 50,07% | 48,41% | 53,04% | 0,01064
aP/SL | 27,19% | 25,39% | 29,47% | 0,01053 | 25,46% | 23,83% | 26,93% | 0,0074

aD/SL | 61,33% | 57,28% | 63,12% | 0,0158 | 59,00% | 38,62% | 61,31% | 0,04646
Ipc/SL | 18,21% | 13,24% | 20,71% | 0,02037 | 19,60% | 17,69% | 21,24% | 0,00962
ID/SL 14,19% | 12,82% | 16,09% | 0,0098 | 14,52% | 13,27% | 16,61% | 0,00848
IA/SL 13,36% | 12,03% | 14,56% | 0,0079 | 13,52% | 12,10% | 15,51% | 0,00802
IC/SL | 26,82% | 24,61% | 28,31% | 0,01137 | 27,52% | 24,37% | 29,97% | 0,01506
IP/SL 20,57% | 17,83% | 22,41% | 0,0151 | 21,52% | 19,56% | 24,07% | 0,00984
IV/SL 16,77% | 14,27% | 18,91% | 0,01547 | 18,61% | 17,61% | 21,04% | 0,00784
laco/SL | 15,13% | 14,87% | 15,52% | 0,00186 | 13,33% | 12,56% | 14,02% | 0,00386
lac/SL | 16,33% | 15,26% | 17,73% | 0,00797 | 16,36% | 15,52% | 17,50% | 0,00618
H/SL 32,07% | 27,81% | 34,60% | 0,02238 | 33,80% | 31,71% | 35,76% | 0,01246
hcolc 62,28% | 58,86% | 66,37% | 0,02752 | 62,22% | 58,11% | 67,65% | 0,02531
laco/c 54,80% | 52,58% | 56,83% | 0,01383 | 51,35% | 48,56% | 54,87% | 0,01667
lac/c 59,14% | 56,96% | 67,51% | 0,03194 | 63,03% | 58,82% | 67,83% | 0,02594
io/c 28,33% | 22,95% | 31,53% | 0,02997 | 31,16% | 25,37% | 33,61% | 0,01997
Oh/c 23,83% | 20,97% | 26,56% | 0,0168 | 20,98% | 18,60% | 23,75% | 0,01325
prO/c | 28,81% | 25,38% | 30,89% | 0,01554 | 29,06% | 25,01% | 31,47% | 0,01591
poO/c | 51,00% | 47,93% | 55,59% | 0,02343 | 52,38% | 49,83% | 55,21% | 0,01542
h/H 34,21% | 32,13% | 36,65% | 0,01518 | 34,57% | 30,27% | 65,05% | 0,07021
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Tablica 8.3. Nastavak tablice

HB RU
X min. max. s.d. X min. max. s.d.

SL/TL | 81,19% | 80,00% | 83,13% | 0,00981 | 79,86% | 77,24% | 82,78% | 0,018

c/SL 28,09% | 26,81% | 29,54% | 0,00783 | 25,36% | 24,03% | 26,62% | 0,00872
Pan/SL | 73,61% | 69,71% | 77,10% | 0,02216 | 70,93% | 68,09% | 73,67% | 0,01564
aA/SL | 76,22% | 73,07% | 79,61% | 0,02025 | 74,38% | 71,29% | 77,22% | 0,02102
Van/SL | 21,95% | 18,93% | 23,95% | 0,01662 | 22,21% | 19,54% | 23,69% | 0,01187
aV/SL |51,66% | 48,81% |53,46% | 0,0137 |50,39% | 48,67% | 51,85% | 0,01142
aP/SL | 27,38% | 26,03% | 28,36% | 0,00769 | 24,70% | 24,07% | 26,25% | 0,00706
aD/SL | 59,91% | 57,99% | 61,44% | 0,01079 | 60,52% | 57,87% | 62,57% | 0,01676
Ipc/SL | 18,42% | 16,79% | 20,03% | 0,00999 | 19,87% | 17,89% | 21,88% | 0,01462
ID/SL 12,84% | 11,84% | 13,66% | 0,00583 | 14,31% | 12,20% | 15,28% | 0,00937
IA/SL 11,00% | 10,33% | 11,84% | 0,00457 | 13,64% | 10,64% | 15,31% | 0,01286
IC/SL | 27,50% | 26,54% | 29,08% | 0,00785 | 27,27% | 25,15% | 29,90% | 0,0143

IP/SL 20,15% | 18,79% | 22,09% | 0,00907 | 21,25% | 19,54% | 22,15% | 0,00856
IV/SL 16,91% | 15,98% | 17,61% | 0,00507 | 18,67% | 16,76% | 19,99% | 0,01089
laco/SL | 13,48% | 13,03% | 14,17% | 0,00384 | 13,00% | 12,10% | 14,08% | 0,00619
lac/SL | 15,36% | 14,64% | 16,52% | 0,00524 | 16,04% | 14,59% | 17,86% | 0,00968
H/SL 30,54% | 29,04% | 32,28% | 0,01158 | 32,95% | 29,39% | 34,94% | 0,01679
hcolc 59,34% | 54,47% | 65,81% | 0,02904 | 63,73% | 59,89% | 66,86% | 0,02036
laco/c | 48,03% | 44,40% | 50,00% | 0,01611 | 51,25% | 48,95% | 53,41% | 0,01458
lac/c 54,68% | 53,12% | 56,16% | 0,00892 | 63,31% | 57,62% | 71,04% | 0,04029
io/c 25,06% | 22,26% | 28,57% | 0,01835 | 32,01% | 29,09% | 33,88% | 0,01404
Oh/c 20,89% | 18,67% | 22,80% | 0,01304 | 19,45% | 17,60% | 20,95% | 0,01119
prO/c | 28,42% | 25,24% | 30,83% | 0,01733 | 28,83% | 27,45% | 31,50% | 0,01396
poO/c | 52,65% | 46,79% | 54,62% | 0,02171 | 54,24% | 51,22% | 58,18% | 0,01863
h/H 33,81% | 31,10% | 35,21% | 0,01383 | 33,61% | 32,51% | 36,52% | 0,01325
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Tablica 8.3. Nastavak tablice

KU GU
X min. max. s.d. X min. max. s.d.

SL/TL | 80,44% | 77,65% | 83,16% | 0,01517 | 82,83% | 80,67% | 85,90% | 0,01412
c/SL 30,34% | 27,12% | 32,73% | 0,01452 | 25,45% | 22,62% | 27,39% | 0,01463
Pan/SL | 72,50% | 69,04% | 78,64% | 0,02363 | 73,48% | 68,75% | 85,19% | 0,03779
aA/SL | 75,72% | 73,30% | 81,96% | 0,0228 | 75,72% | 71,39% | 86,62% | 0,03683
Van/SL | 19,97% | 17,95% | 23,77% | 0,01665 | 24,24% | 21,22% | 27,81% | 0,01877
aV/SL | 52,99% | 49,84% |56,22% | 0,01687 | 50,40% | 47,28% | 57,38% | 0,02238
aP/SL | 29,31% | 24,19% | 31,71% | 0,0204 | 24,60% | 20,96% | 27,14% | 0,01553
aD/SL | 60,05% | 56,97% | 62,33% | 0,01756 | 58,20% | 52,66% | 61,14% | 0,0208

Ipc/SL | 18,38% | 16,63% | 21,29% | 0,01239 | 18,10% | 14,59% | 20,65% | 0,01587
ID/SL 12,05% | 10,97% | 13,38% | 0,00557 | 13,80% | 10,66% | 15,51% | 0,01266
IA/SL 11,10% | 10,33% | 11,75% | 0,00392 | 13,05% | 10,15% | 15,14% | 0,01186
IC/SL | 26,90% | 23,91% | 29,77% | 0,01605 | 24,14% | 20,92% | 26,68% | 0,01767
IP/SL 20,24% | 18,10% | 21,85% | 0,00962 | 19,05% | 16,91% | 20,71% | 0,01146
IV/ISL 16,58% | 14,06% | 17,68% | 0,00913 | 16,32% | 14,18% | 17,71% | 0,0095

laco/SL | 14,63% | 13,97% | 15,36% | 0,00433 | 13,35% | 10,85% | 15,97% | 0,00985
lac/SL | 15,10% | 13,42% | 19,80% | 0,01641 | 17,92% | 14,68% | 23,88% | 0,0259

H/SL 27,72% | 24,79% | 35,06% | 0,02692 | 34,20% | 28,88% | 42,80% | 0,03471
hcolc 56,76% | 51,45% | 63,66% | 0,0348 | 63,03% | 50,97% | 75,58% | 0,04968
laco/c | 48,29% | 45,30% | 53,82% | 0,02221 | 52,66% | 41,60% | 63,63% | 0,05341
lac/c 50,01% | 44,15% | 69,99% | 0,07298 | 70,96% | 56,53% | 95,72% | 0,1307

io/c 24,35% | 19,30% | 34,09% | 0,03648 | 36,89% | 31,76% | 43,14% | 0,02757
Oh/c 24,61% | 18,10% | 27,58% | 0,02399 | 22,15% | 17,83% | 25,73% | 0,02185
prO/c | 26,58% | 23,64% | 29,12% | 0,01758 | 29,47% | 27,00% | 34,12% | 0,0203

poO/c | 51,02% | 47,32% | 54,54% | 0,02023 | 51,70% | 47,37% | 57,86% | 0,02477
h/H 37,50% | 32,04% | 40,30% | 0,02207 | 31,30% | 27,96% | 34,91% | 0,0191
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Tablica 8.3. Nastavak tablice

VR RA
X min. max. s.d. X min. max. s.d.

SL/TL | 80,42% | 76,15% | 82,25% | 0,01788 | 78,84% | 75,82% | 81,21% | 0,013

c/SL 25,24% | 24,04% | 27,74% | 0,01148 | 29,60% | 27,98% | 31,18% | 0,00768
Pan/SL | 73,91% | 71,11% | 80,81% | 0,02703 | 72,52% | 67,80% | 92,92% | 0,04753
aA/SL | 76,26% | 73,02% | 82,04% | 0,02494 | 74,23% | 70,70% | 76,82% | 0,01335
Van/SL | 24,68% | 23,60% | 26,91% | 0,01049 | 20,76% | 18,23% | 27,38% | 0,02191
aVISL | 49,22% | 47,49% | 53,90% | 0,01842 | 51,46% | 46,71% | 54,12% | 0,01621
aP/SL | 24,32% | 22,71% | 27,20% | 0,01348 | 29,42% | 26,35% | 30,74% | 0,0115

aD/SL | 59,23% | 56,44% | 61,37% | 0,01663 | 58,80% | 55,05% | 60,86% | 0,01297
Ipc/SL | 18,85% | 17,66% | 19,63% | 0,00714 | 16,37% | 14,73% | 19,77% | 0,01534
ID/SL 14,69% | 13,64% | 15,75% | 0,00688 | 12,21% | 10,20% | 13,74% | 0,00786
IA/SL 14,67% | 13,17% | 16,95% | 0,01087 | 10,16% | 8,63% | 12,18% | 0,00927
IC/SL | 26,88% | 24,34% | 30,98% | 0,01719 | 27,99% | 23,02% | 31,79% | 0,01902
IP/SL 21,15% | 19,28% | 23,82% | 0,01251 | 19,93% | 18,38% | 21,08% | 0,00529
IV/SL 18,71% | 17,68% | 20,34% | 0,00771 | 17,87% | 15,09% | 20,48% | 0,01455
laco/SL | 13,72% | 12,84% | 15,19% | 0,00661 | 14,38% | 12,84% | 15,80% | 0,00743
lac/SL | 18,77% | 17,30% | 20,73% | 0,00981 | 13,21% | 10,91% | 15,13% | 0,01133
H/SL 37,84% | 35,02% | 44,56% | 0,02692 | 26,03% | 24,62% | 28,88% | 0,01172
hcolc 68,39% | 65,82% | 72,90% | 0,02159 | 56,19% | 51,44% | 60,62% | 0,02759
laco/c 54,37% | 51,80% | 56,76% | 0,01416 | 48,57% | 44,09% | 52,35% | 0,02486
lac/c 74,37% | 70,87% | 79,69% | 0,02491 | 44,64% | 37,47% | 52,14% | 0,03978
io/c 39,48% | 37,94% | 40,98% | 0,00986 | 18,09% | 15,38% | 20,47% | 0,01419
Oh/c 19,12% | 18,45% | 19,73% | 0,00426 | 29,63% | 27,43% | 32,13% | 0,01274
prO/c | 29,54% | 27,92% | 30,71% | 0,00813 | 27,27% | 24,71% | 30,91% | 0,01303
poO/c | 53,86% | 52,45% | 58,32% | 0,01747 | 46,69% | 43,38% | 51,06% | 0,02243
h/H 32,93% | 32,01% | 34,99% | 0,01002 | 39,13% | 36,34% | 42,21% | 0,01497
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Tablica 8.4. Rezultati post hoc Fisherovog testa za pojedine morfometrijske omjere za sve
istrazivane populacije (crveno su oznacene vrijednosti koje pokazuju statisticki znacajnu
razliku, p<0,05)

Morfometrijski omjer: ¢/SL

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0041 | 0,0000 | 0,4437 | 0,0000 | 0,1990 | 0,4332 | 0,0000
CR 0,0000 0,0163 | 0,0457 | 0,0004 | 0,0046 | 0,0000 | 0,0004 | 0,0011 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0163 0,0001 | 0,2941 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0041 | 0,0457 | 0,0001 0,0000 | 0,1480 | 0,0000 | 0,0899 | 0,0854 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0004 | 0,2941 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0033
RU 0,4437 | 0,0046 | 0,0000 | 0,1480 | 0,0000 0,0000 | 0,8317 | 0,9503 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0205
GU 0,1990 | 0,0004 | 0,0000 | 0,0899 | 0,0000 | 0,8317 | 0,0000 0,7496 | 0,0000
VR 0,4332 | 0,0011 | 0,0000 | 0,0854 | 0,0000 | 0,9503 | 0,0000 | 0,7496 0,0000

RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0033 | 0,0000 | 0,0205 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: Pan/SL

Populacija PL CR vz Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0054 | 0,5636 | 0,0955 | 0,0851 | 0,4186 | 0,7689 | 0,0872 | 0,0726 | 0,4288
CR 0,0054 0,0724 | 0,1983 | 0,5450 | 0,0028 | 0,0150 | 0,2414 | 0,5430 | 0,0248
VZ 0,5636 | 0,0724 0,4183 | 0,3032 | 0,2241 | 0,7530 | 0,3872 | 0,2837 | 0,9565
VI 0,0955 | 0,1983 | 0,4183 0,6816 | 0,0332 | 0,1865 | 0,9307 | 0,6569 | 0,3243
HB 0,0851 | 0,5450 | 0,3032 | 0,6816 0,0304 | 0,1478 | 0,7370 | 0,9874 | 0,2414
RU 0,4186 | 0,0028 | 0,2241 | 0,0332 | 0,0304 0,3008 | 0,0305 | 0,0259 | 0,1444
KU 0,7689 | 0,0150 | 0,7530 | 0,1865 | 0,1478 | 0,3008 0,1701 | 0,1309 | 0,6482
GU 0,0872 | 0,2414 | 0,3872 | 0,9307 | 0,7370 | 0,0305 | 0,1701 0,7140 | 0,2948
VR 0,0726 | 0,5430 | 0,2837 | 0,6569 | 0,9874 | 0,0259 | 0,1309 | 0,7140 0,2172

RA 0,4288 | 0,0248 | 0,9565 | 0,3243 | 0,2414 | 0,1444 | 0,6482 | 0,2948 | 0,2172

Morfometrijski omjer: aA/SL

Populacija PL CR vz Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0025 | 0,6547 | 0,2959 | 0,1346 | 0,3112 | 0,7333 | 0,3607 | 0,1685 | 0,3099
CR 0,0025 0,0024 | 0,0266 | 0,2899 | 0,0007 | 0,0087 | 0,0227 | 0,2034 | 0,0000
VZ 0,6547 | 0,0024 0,1746 | 0,0829 | 0,5845 | 0,4610 | 0,2135 | 0,1030 | 0,7009
Vi 0,2959 | 0,0266 | 0,1746 0,4836 | 0,0624 | 0,5101 | 0,9048 | 0,5847 | 0,0241
HB 0,1346 | 0,2899 | 0,0829 | 0,4836 0,0308 | 0,2367 | 0,4336 | 0,8802 | 0,0149
RU 0,3112 | 0,0007 | 0,5845 | 0,0624 | 0,0308 0,2030 | 0,0792 | 0,0384 | 0,7756
KU 0,7333 | 0,0087 | 0,4610 | 0,5101 | 0,2367 | 0,2030 0,5906 | 0,2916 | 0,1731
GU 0,3607 | 0,0227 | 0,2135 | 0,9048 | 0,4336 | 0,0792 | 0,5906 0,5259 | 0,0375
VR 0,1685 | 0,2034 | 0,1030 | 0,5847 | 0,8802 | 0,0384 | 0,2916 | 0,5259 0,0189

RA 0,3099 | 0,0000 | 0,7009 | 0,0241 | 0,0149 | 0,7756 | 0,1731 | 0,0375 | 0,0189
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Tablica 8.4. Nastavak tablice

Morfometrijski omjer: Van/SL

Populacija | PL CR VZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,1909 | 0,0136 | 0,8819 | 0,7650 | 0,0002 | 0,0001 | 0,0001 | 0,0186
CR 0,0000 0,0000 | 0,0577 | 0,0003 | 0,0035 | 0,0000 | 0,8218 | 0,6760 | 0,0000
vz 0,1909 | 0,0000 0,0006 | 0,2990 | 0,1724 | 0,0384 | 0,0000 | 0,0000 | 0,5391
VI 0,0136 | 0,0577 | 0,0006 0,0242 | 0,1068 | 0,0000 | 0,0947 | 0,0471 | 0,0000
HB 0,8819 | 0,0003 | 0,2990 | 0,0242 0,6924 | 0,0015 | 0,0005 | 0,0004 | 0,0654
RU 0,7650 | 0,0035 | 0,1724 | 0,1068 | 0,6924 0,0008 | 0,0057 | 0,0032 | 0,0330
KU 0,0002 | 0,0000 | 0,0384 | 0,0000 | 0,0015 | 0,0008 0,0000 | 0,0000 | 0,0594
GU 0,0001 | 0,8218 | 0,0000 | 0,0947 | 0,0005 | 0,0057 | 0,0000 0,5454 | 0,0000
VR 0,0001 | 0,6760 | 0,0000 | 0,0471 | 0,0004 | 0,0032 | 0,0000 | 0,5454 0,0000
RA 0,0186 | 0,0000 | 0,5391 | 0,0000 | 0,0654 | 0,0330 | 0,0594 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: aV/SL

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,7038 | 0,0267 | 0,1069 | 0,1531 | 0,2739 | 0,0023 | 0,3153 | 0,0132 | 0,3394
CR 0,7038 0,0088 | 0,1899 | 0,0706 | 0,4026 | 0,0004 | 0,5057 | 0,0238 | 0,1507
VZ 0,0267 | 0,0088 0,0003 | 0,4734 | 0,0047 | 0,6220 | 0,0017 | 0,0000 | 0,1173
VI 0,1069 | 0,1899 | 0,0003 0,0044 | 0,9163 | 0,0000 | 0,5273 | 0,2175 | 0,0050
HB 0,1531 | 0,0706 | 0,4734 | 0,0044 0,0295 | 0,2002 | 0,0198 | 0,0005 | 0,4730
RU 0,2739 | 0,4026 | 0,0047 | 0,9163 | 0,0295 0,0005 | 0,7269 | 0,2914 | 0,0598
KU 0,0023 | 0,0004 | 0,6220 | 0,0000 | 0,2002 | 0,0005 0,0000 | 0,0000 | 0,0159
GU 0,3153 | 0,5057 | 0,0017 | 0,5273 | 0,0198 | 0,7269 | 0,0000 0,0855 | 0,0344
VR 0,0132 | 0,0238 | 0,0000 | 0,2175 | 0,0005 | 0,2914 | 0,0000 | 0,0855 0,0006
RA 0,339%4 | 0,1507 | 0,1173 | 0,0050 | 0,4730 | 0,0598 | 0,0159 | 0,0344 | 0,0006

Morfometrijski omjer: aP/SL

Populacija | PL CR A4 VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,1990 | 0,0000 | 0,3590 | 0,0000 | 0,4670 | 0,0000 | 0,1918 | 0,1199 | 0,0000
CR 0,1990 0,0011 | 0,6713 | 0,0001 | 0,0801 | 0,0000 | 0,0064 | 0,0063 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0011 0,0003 | 0,6180 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,3590 | 0,6713 | 0,0003 0,0000 | 0,1418 | 0,0000 | 0,0171 | 0,0147 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0001 | 0,6180 | 0,0000 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001
RU 0,4670 | 0,0801 | 0,0000 | 0,1418 | 0,0000 0,0000 | 0,7878 | 0,5370 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,5455
GU 0,1918 | 0,0064 | 0,0000 | 0,0171 | 0,0000 | 0,7878 | 0,0000 0,6351 | 0,0000
VR 0,1199 | 0,0063 | 0,0000 | 0,0147 | 0,0000 | 0,5370 | 0,0000 | 0,6351 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,5455 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.4. Nastavak tablice

Morfometrijski omjer: aD/SL

Populacija | PL CR VZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0630 | 0,1592 | 0,2886 | 0,9837 | 0,5998 | 0,8629 | 0,0397 | 0,5625 | 0,2222
CR 0,0630 0,9008 | 0,0018 | 0,1073 | 0,3592 | 0,1001 | 0,0000 | 0,0252 | 0,0010
vz 0,1592 | 0,9008 0,0177 | 0,2012 | 0,4809 | 0,2147 | 0,0015 | 0,0717 | 0,0120
VI 0,2886 | 0,0018 | 0,0177 0,3791 | 0,1708 | 0,2208 | 0,2613 | 0,7491 | 0,8688
HB 0,9837 | 0,1073 | 0,2012 | 0,3791 0,6216 | 0,8648 | 0,0821 | 0,6199 | 0,3114
RU 0,5998 | 0,3592 | 0,4809 | 0,1708 | 0,6216 0,7037 | 0,0320 | 0,3341 | 0,1357
KU 0,8629 | 0,1001 | 0,2147 | 0,2208 | 0,8648 | 0,7037 0,0281 | 0,4681 | 0,1670
GU 0,0397 | 0,0000 | 0,0015 | 0,2613 | 0,0821 | 0,0320 | 0,0281 0,2210 | 0,3292
VR 0,5625 | 0,0252 | 0,0717 | 0,7491 | 0,6199 | 0,3341 | 0,4681 | 0,2210 0,6496
RA 0,2222 | 0,0010 | 0,0120 | 0,8688 | 0,3114 | 0,1357 | 0,1670 | 0,3292 | 0,6496

Morfometrijski omjer: Ipc/SL

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0291 | 0,0005 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,2933
CR 0,0291 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0005
VZ 0,0005 | 0,0000 0,0215 | 0,5259 | 0,0805 | 0,8486 | 0,9166 | 0,3578 | 0,0043
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0215 0,1181 | 0,9290 | 0,0156 | 0,0027 | 0,1931 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0000 | 0,5259 | 0,1181 0,2456 | 0,6106 | 0,3991 | 0,7875 | 0,0004
RU 0,0000 | 0,0000 | 0,0805 | 0,9290 | 0,2456 0,0840 | 0,0373 | 0,3486 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,8486 | 0,0156 | 0,6106 | 0,0840 0,7249 | 0,4100 | 0,0005
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,9166 | 0,0027 | 0,3991 | 0,0373 | 0,7249 0,2347 | 0,0006
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,3578 | 0,1931 | 0,7875 | 0,3486 | 0,4100 | 0,2347 0,0001
RA 0,2933 | 0,0005 | 0,0043 | 0,0000 | 0,0004 | 0,0000 | 0,0005 | 0,0006 | 0,0001

Morfometrijski omjer: ID/SL

Populacija | PL CR A4 VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0018 | 0,0000 | 0,2731 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0576
CR 0,0000 0,8373 | 0,2357 | 0,0007 | 0,6133 | 0,0000 | 0,2147 | 0,1648 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,8373 0,2499 | 0,0061 | 0,5431 | 0,0000 | 0,4288 | 0,1734 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,2357 | 0,2499 0,0000 | 0,7262 | 0,0000 | 0,0148 | 0,6617 | 0,0000
HB 0,0018 | 0,0007 | 0,0061 | 0,0000 0,0016 | 0,0303 | 0,0154 | 0,0000 | 0,0779
RU 0,0000 | 0,6133 | 0,5431 | 0,7262 | 0,0016 0,0000 | 0,1575 | 0,5151 | 0,0000
KU 0,2731 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0303 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,4978
GU 0,0000 | 0,2147 | 0,4288 | 0,0148 | 0,0154 | 0,1575 | 0,0000 0,0163 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,1648 | 0,1734 | 0,6617 | 0,0000 | 0,5151 | 0,0000 | 0,0163 0,0000
RA 0,0576 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0779 | 0,0000 | 0,4978 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.4. Nastavak

tablice

Morfometrijski omjer: IA/SL

Populacija | PL CR VZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,9789 | 0,5583 | 0,1285 | 0,0000 | 0,2209 | 0,0000 | 0,6050 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,9789 0,5569 | 0,1111 | 0,0000 | 0,2125 | 0,0000 | 0,6013 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,5583 | 0,5569 0,4999 | 0,0000 | 0,5324 | 0,0000 | 0,8660 | 0,0009 | 0,0000
VI 0,1285 | 0,1111 | 0,4999 0,0000 | 0,9163 | 0,0000 | 0,2878 | 0,0010 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,9352 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0174
RU 0,2209 | 0,2125 | 0,5324 | 0,9163 | 0,0000 0,0000 | 0,3868 | 0,0124 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,9352 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0045
GU 0,6050 | 0,6013 | 0,8660 | 0,2878 | 0,0000 | 0,3868 | 0,0000 0,0001 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0009 | 0,0010 | 0,0000 | 0,0124 | 0,0000 | 0,0001 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0174 | 0,0000 | 0,0045 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: IC/SL

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0718 | 0,3488 | 0,9945 | 0,9787 | 0,8543 | 0,4435 | 0,0000 | 0,3789 | 0,4278
CR 0,0718 0,5702 | 0,0507 | 0,1307 | 0,2220 | 0,3346 | 0,0001 | 0,4967 | 0,0050
VZ 0,3488 | 0,5702 0,3244 | 0,4154 | 0,5367 | 0,7958 | 0,0003 | 0,9377 | 0,0963
VI 0,9945 | 0,0507 | 0,3244 0,9822 | 0,8515 | 0,4132 | 0,0000 | 0,3530 | 0,3801
HB 0,9787 | 0,1307 | 0,4154 | 0,9822 0,8851 | 0,5219 | 0,0000 | 0,4487 | 0,4842
RU 0,8543 | 0,2220 | 0,5367 | 0,8515 | 0,8851 0,6643 | 0,0001 | 0,5761 | 0,4206
KU 0,4435 | 0,3346 | 0,7958 | 0,4132 | 0,5219 | 0,6643 0,0000 | 0,8568 | 0,1088
GU 0,0000 | 0,0001 | 0,0003 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 0,0001 | 0,0000
VR 0,3789 | 0,4967 | 0,9377 | 0,3530 | 0,4487 | 0,5761 | 0,8568 | 0,0001 0,1027
RA 0,4278 | 0,0050 | 0,0963 | 0,3801 | 0,4842 | 0,4206 | 0,1088 | 0,0000 | 0,1027

Morfometrijski omjer: IP/SL

Populacija | PL CR A4 VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0002 | 0,0315 | 0,0000 | 0,1346 | 0,0008 | 0,0756 | 0,5917 | 0,0010 | 0,2098
CR 0,0002 0,2907 | 0,3572 | 0,0812 | 0,6170 | 0,0556 | 0,0000 | 0,9530 | 0,0038
vz 0,0315 | 0,2907 0,0723 | 0,5511 | 0,1987 | 0,5579 | 0,0073 | 0,3267 | 0,2135
VI 0,0000 | 0,3572 | 0,0723 0,0129 | 0,8712 | 0,0055 | 0,0000 | 0,4843 | 0,0001
HB 0,1346 | 0,0812 | 0,5511 | 0,0129 0,0664 | 0,9427 | 0,0446 | 0,1125 | 0,5916
RU 0,0008 | 0,6170 | 0,1987 | 0,8712 | 0,0664 0,0535 | 0,0001 | 0,6876 | 0,0093
KU 0,0756 | 0,0556 | 0,5579 | 0,0055 | 0,9427 | 0,0535 0,0170 | 0,0917 | 0,4775
GU 0,5917 | 0,0000 | 0,0073 | 0,0000 | 0,0446 | 0,0001 | 0,0170 0,0001 | 0,0544
VR 0,0010 | 0,9530 | 0,3267 | 0,4843 | 0,1125 | 0,6876 | 0,0917 | 0,0001 0,0143
RA 0,2098 | 0,0038 | 0,2135 | 0,0001 | 0,5916 | 0,0093 | 0,4775 | 0,0544 | 0,0143
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Tablica 8.4. Nastavak tablice

Morfometrijski omjer: IV/SL

Populacija | PL CR VZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,4846 | 0,1564 | 0,0010 | 0,3367 | 0,0020 | 0,0399 | 0,0036 | 0,0022 | 0,1628
CR 0,4846 0,0391 | 0,0052 | 0,1113 | 0,0076 | 0,0047 | 0,0002 | 0,0092 | 0,4681
vz 0,1564 | 0,0391 0,0000 | 0,6808 | 0,0001 | 0,6911 | 0,2999 | 0,0001 | 0,0077
2 0,0010 | 0,0052 | 0,0000 0,0002 | 0,4971 | 0,0000 | 0,0000 | 0,7300 | 0,0292
HB 0,3367 | 0,1113 | 0,6808 | 0,0002 0,0004 | 0,3952 | 0,1306 | 0,0004 | 0,0284
RU 0,0020 | 0,0076 | 0,0001 | 0,4971 | 0,0004 0,0000 | 0,0000 | 0,7393 | 0,0271
KU 0,0399 | 0,0047 | 0,6911 | 0,0000 | 0,3952 | 0,0000 0,4774 | 0,0000 | 0,0004
GU 0,0036 | 0,0002 | 0,2999 | 0,0000 | 0,1306 | 0,0000 | 0,4774 0,0000 | 0,0000
VR 0,0022 | 0,0092 | 0,0001 | 0,7300 | 0,0004 | 0,7393 | 0,0000 | 0,0000 0,0366
RA 0,1628 | 0,4681 | 0,0077 | 0,0292 | 0,0284 | 0,0271 | 0,0004 | 0,0000 | 0,0366

Morfometrijski omjer: hco/c

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,4937 | 0,5694 | 0,6006 | 0,0202 | 0,5499 | 0,0000 | 0,9729 | 0,0007 | 0,0000
CR 0,4937 0,9933 | 0,8508 | 0,0645 | 0,2494 | 0,0000 | 0,4445 | 0,0000 | 0,0000
VZ 0,5694 | 0,9933 0,8744 | 0,1136 | 0,3088 | 0,0007 | 0,5341 | 0,0004 | 0,0002
VI 0,6006 | 0,8508 | 0,8744 0,0430 | 0,3025 | 0,0000 | 0,5513 | 0,0001 | 0,0000
HB 0,0202 | 0,0645 | 0,1136 | 0,0430 0,0132 | 0,0928 | 0,0144 | 0,0000 | 0,0502
RU 0,5499 | 0,2494 | 0,3088 | 0,3025 | 0,0132 0,0000 | 0,5535 | 0,0212 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0007 | 0,0000 | 0,0928 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,8647
GU 0,9729 | 0,4445 | 0,5341 | 0,5513 | 0,0144 | 0,5535 | 0,0000 0,0004 | 0,0000
VR 0,0007 | 0,0000 | 0,0004 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0212 | 0,0000 | 0,0004 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0502 | 0,0000 | 0,8647 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: h/H

Populacija | PL CR A4 VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,9557 | 0,0497 | 0,0034 | 0,0924 | 0,1973 | 0,0000 | 0,9136 | 0,2452 | 0,0000
CR 0,9557 0,0366 | 0,0015 | 0,0719 | 0,1684 | 0,0000 | 0,9551 | 0,2067 | 0,0000
vz 0,0497 | 0,0366 0,6674 | 0,7992 | 0,6321 | 0,0087 | 0,0329 | 0,4367 | 0,0002
VI 0,0034 | 0,0015 | 0,6674 0,4652 | 0,3452 | 0,0059 | 0,0012 | 0,1700 | 0,0000
HB 0,0924 | 0,0719 | 0,7992 | 0,4652 0,8096 | 0,0038 | 0,0652 | 0,6050 | 0,0001
RU 0,1973 | 0,1684 | 0,6321 | 0,3452 | 0,8096 0,0034 | 0,1561 | 0,8133 | 0,0001
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0087 | 0,0059 | 0,0038 | 0,0034 0,0000 | 0,0004 | 0,2765
GU 0,9136 | 0,9551 | 0,0329 | 0,0012 | 0,0652 | 0,1561 | 0,0000 0,1905 | 0,0000
VR 0,2452 | 0,2067 | 0,4367 | 0,1700 | 0,6050 | 0,8133 | 0,0004 | 0,1905 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0001 | 0,2765 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.4. Nastavak tablice

Morfometrijski omjer: laco/c

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,5514 | 0,0890 | 0,6613 | 0,0106 | 0,8383 | 0,0045 | 0,4265 | 0,1043 | 0,0087
CR 0,5514 0,2044 | 0,2646 | 0,0017 | 0,4988 | 0,0004 | 0,8314 | 0,2397 | 0,0006
vVZ 0,0890 | 0,2044 0,0306 | 0,0002 | 0,1078 | 0,0000 | 0,2714 | 0,9054 | 0,0001
VI 0,6613 | 0,2646 | 0,0306 0,0193 | 0,9002 | 0,0082 | 0,1828 | 0,0355 | 0,0162
HB 0,0106 | 0,0017 | 0,0002 | 0,0193 0,0495 | 0,9667 | 0,0009 | 0,0002 | 0,6129
RU 0,8383 | 0,4988 | 0,1078 | 0,9002 | 0,0495 0,0359 | 0,4053 | 0,1247 | 0,0681
KU 0,0045 | 0,0004 | 0,0000 | 0,0082 | 0,9667 | 0,0359 0,0002 | 0,0000 | 0,5938
GU 0,4265 | 0,8314 | 0,2714 | 0,1828 | 0,0009 | 0,4053 | 0,0002 0,3173 | 0,0003
VR 0,1043 | 0,2397 | 0,9054 | 0,0355 | 0,0002 | 0,1247 | 0,0000 | 0,3173 0,0001
RA 0,0087 | 0,0006 | 0,0001 | 0,0162 | 0,6129 | 0,0681 | 0,5938 | 0,0003 | 0,0001

Morfometrijski omjer: lac/c

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,7088 | 0,1727 | 0,9947 | 0,0028 | 0,7276 | 0,0000 | 0,0004 | 0,0001 | 0,0000
CR 0,7088 0,0828 | 0,6786 | 0,0007 | 0,9450 | 0,0000 | 0,0006 | 0,0001 | 0,0000
vz 0,1727 | 0,0828 0,1507 | 0,1374 | 0,1455 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,9947 | 0,6786 | 0,1507 0,0016 | 0,7110 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0028 | 0,0007 | 0,1374 | 0,0016 0,0049 | 0,0328 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0002
RU 0,7276 | 0,9450 | 0,1455 | 0,7110 | 0,0049 0,0000 | 0,0135 | 0,0021 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0328 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0828
GU 0,0004 | 0,0006 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0135 | 0,0000 0,2669 | 0,0000
VR 0,0001 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0021 | 0,0000 | 0,2669 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0828 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: io/c

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0001 | 0,3131 | 0,0000 | 0,0015 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0001 0,0221 | 0,4158 | 0,0000 | 0,1123 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,3131 | 0,0221 0,0032 | 0,0002 | 0,0014 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,4158 | 0,0032 0,0000 | 0,3062 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0015 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 0,0000 | 0,4164 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0000 | 0,1123 | 0,0014 | 0,3062 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,4164 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0078 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0078 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.4. Nastavak tablice

Morfometrijski omjer: Oh/c

Populacija | PL CR vZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,7239 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0921 | 0,0005 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0002 | 0,0081 | 0,6362 | 0,0000 | 0,0000 | 0,9769 | 0,0000
vZ 0,7239 | 0,0000 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0702 | 0,0078 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 0,7563 | 0,0232 | 0,0000 | 0,0265 | 0,0022 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0081 | 0,0001 | 0,7563 0,0837 | 0,0000 | 0,0411 | 0,0206 | 0,0000
RU 0,0000 | 0,6362 | 0,0000 | 0,0232 | 0,0837 0,0000 | 0,0002 | 0,6881 | 0,0000
KU 0,0921 | 0,0000 | 0,0702 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0005 | 0,0000 | 0,0078 | 0,0265 | 0,0411 | 0,0002 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,9769 | 0,0000 | 0,0022 | 0,0206 | 0,6881 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: prO/c

Populacija | PL CR vZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0002 | 0,2475 | 0,0743 | 0,7937 | 0,2146 | 0,0182 | 0,0074 | 0,0272 | 0,2469
CR 0,0002 0,0466 | 0,0300 | 0,0038 | 0,1002 | 0,0000 | 0,2656 | 0,3184 | 0,0000
vZ 0,2475 | 0,0466 0,7669 | 0,4225 | 0,8725 | 0,0016 | 0,2680 | 0,3605 | 0,0280
VI 0,0743 | 0,0300 | 0,7669 0,2138 | 0,9320 | 0,0000 | 0,2966 | 0,4313 | 0,0014
HB 0,7937 | 0,0038 | 0,4225 | 0,2138 0,3627 | 0,0209 | 0,0423 | 0,0836 | 0,2087
RU 0,2146 | 0,1002 | 0,8725 | 0,9320 | 0,3627 0,0020 | 0,4054 | 0,4907 | 0,0286
KU 0,0182 | 0,0000 | 0,0016 | 0,0000 | 0,0209 | 0,0020 0,0000 | 0,0000 | 0,1470
GU 0,0074 | 0,2656 | 0,2680 | 0,2966 | 0,0423 | 0,4054 | 0,0000 0,9420 | 0,0000
VR 0,0272 | 0,3184 | 0,3605 | 0,4313 | 0,0836 | 0,4907 | 0,0000 | 0,9420 0,0009
RA 0,2469 | 0,0000 | 0,0280 | 0,0014 | 0,2087 | 0,0286 | 0,1470 | 0,0000 | 0,0009

Morfometrijski omjer: poO/c

Populacija | PL CR vZ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,3504 | 0,4389 | 0,7803 | 0,5635 | 0,2233 | 0,1997 | 0,6619 | 0,1324 | 0,0000
CR 0,3504 0,1100 | 0,4705 | 0,8445 | 0,5939 | 0,0243 | 0,1455 | 0,4524 | 0,0000
vZ 0,4389 | 0,1100 0,2916 | 0,2275 | 0,0805 | 0,7233 | 0,6644 | 0,0416 | 0,0001
VI 0,7803 | 0,4705 | 0,2916 0,7078 | 0,2881 | 0,0988 | 0,4387 | 0,1753 | 0,0000
HB 0,5635 | 0,8445 | 0,2275 | 0,7078 0,5319 | 0,0929 | 0,3301 | 0,4172 | 0,0000
RU 0,2233 | 0,5939 | 0,0805 | 0,2881 | 0,5319 0,0264 | 0,1100 | 0,9064 | 0,0000
KU 0,1997 | 0,0243 | 0,7233 | 0,0988 | 0,0929 | 0,0264 0,3541 | 0,0090 | 0,0000
GU 0,6619 | 0,1455 | 0,6644 | 0,4387 | 0,3301 | 0,1100 | 0,3541 0,0509 | 0,0000
VR 0,1324 | 0,4524 | 0,0416 | 0,1753 | 0,4172 | 0,9064 | 0,0090 | 0,0509 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.4. Nastavak tablice

Morfometrijski omjer: laco/SL

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0704 | 0,0391 | 0,6183 | 0,0000 | 0,0512 | 0,0066 | 0,0000
CR 0,0000 0,0004 | 0,0062 | 0,1288 | 0,0048 | 0,0357 | 0,0129 | 0,3444 | 0,1298
A\ 0,0000 | 0,0004 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0929 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0133
VI 0,0704 | 0,0062 | 0,0000 0,5119 | 0,3755 | 0,0000 | 0,8427 | 0,1869 | 0,0000
HB 0,0391 | 0,1288 | 0,0000 | 0,5119 0,1993 | 0,0017 | 0,6235 | 0,5907 | 0,0064
RU 0,6183 | 0,0048 | 0,0000 | 0,3755 | 0,1993 0,0000 | 0,3096 | 0,0707 | 0,0001
KU 0,0000 | 0,0357 | 0,0929 | 0,0000 | 0,0017 | 0,0000 0,0000 | 0,0078 | 0,4315
GU 0,0512 | 0,0129 | 0,0000 | 0,8427 | 0,6235 | 0,3096 | 0,0000 0,2548 | 0,0001
VR 0,0066 | 0,3444 | 0,0001 | 0,1869 | 0,5907 | 0,0707 | 0,0078 | 0,2548 0,0278

RA 0,0000 | 0,1298 | 0,0133 | 0,0000 | 0,0064 | 0,0001 | 0,4315 | 0,0001 | 0,0278

Morfometrijski omjer: lac/SL

Populacija | PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0035 | 0,1534 | 0,1012 | 0,7941 | 0,3505 | 0,0938 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0035 0,3005 | 0,1418 | 0,0057 | 0,1792 | 0,0000 | 0,0286 | 0,0014 | 0,0000
A\ 0,1534 | 0,3005 0,9055 | 0,1314 | 0,7267 | 0,0046 | 0,0056 | 0,0003 | 0,0000
VI 0,1012 | 0,1418 | 0,9055 0,0958 | 0,7678 | 0,0008 | 0,0003 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,7941 | 0,0057 | 0,1314 | 0,0958 0,2866 | 0,2285 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001
RU 0,3505 | 0,1792 | 0,7267 | 0,7678 | 0,2866 0,0241 | 0,0035 | 0,0002 | 0,0000
KU 0,0938 | 0,0000 | 0,0046 | 0,0008 | 0,2285 | 0,0241 0,0000 | 0,0000 | 0,0011
GU 0,0000 | 0,0286 | 0,0056 | 0,0003 | 0,0000 | 0,0035 | 0,0000 0,1570 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0014 | 0,0003 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,1570 0,0000

RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0011 | 0,0000 | 0,0000

Morfometrijski omjer: H/SL

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,7505 | 0,0908 | 0,0632 | 0,3506 | 0,0000 | 0,0268 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0010 | 0,0000 | 0,0006 | 0,2206 | 0,0000
A\ 0,7505 | 0,0000 0,0769 | 0,1668 | 0,2658 | 0,0000 | 0,0265 | 0,0000 | 0,0000
\4 0,0908 | 0,0000 | 0,0769 0,0008 | 0,7366 | 0,0000 | 0,5340 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0632 | 0,0000 | 0,1668 | 0,0008 0,0170 | 0,0002 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,3506 | 0,0010 | 0,2658 | 0,7366 | 0,0170 0,0000 | 0,4372 | 0,0001 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,1259
GU 0,0268 | 0,0006 | 0,0265 | 0,5340 | 0,0002 | 0,4372 | 0,0000 0,0001 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,2206 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0001 0,0000

RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1259 | 0,0000 | 0,0000

213




Tablica 8.5. Rezultati post hoc Fisherovog testa za pojedine prilagodene mjere za sve

istrazivane populacije (crveno su oznacene vrijednosti koje pokazuju statisticki znacajnu
razliku, p<0,05)

Prilagodena mjera: M (duljina sr. dijela repne peraje)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0314 | 0,0167 | 0,8327 | 0,2945 | 0,0046 | 0,6539 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0452 | 0,0000
A\ 0,0314 | 0,0000 0,0000 | 0,0346 | 0,0063 | 0,7204 | 0,0090 | 0,0000 | 0,0025
Vi 0,0167 | 0,0000 | 0,0000 0,0668 | 0,4228 | 0,0000 | 0,0374 | 0,0151 | 0,0000
HB 0,8327 | 0,0000 | 0,0346 | 0,0668 0,4374 | 0,0075 | 0,8708 | 0,0003 | 0,0000
RU 0,2945 | 0,0000 | 0,0063 | 0,4228 | 0,4374 0,0010 | 0,4614 | 0,0085 | 0,0000
KU 0,0046 | 0,0000 | 0,7204 | 0,0000 | 0,0075 | 0,0010 0,0007 | 0,0000 | 0,0023
GU 0,6539 | 0,0000 | 0,0090 | 0,0374 | 0,8708 | 0,4614 | 0,0007 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0452 | 0,0000 | 0,0151 | 0,0003 | 0,0085 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0025 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0023 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (TL)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,7673 | 0,3313 | 0,0000 | 0,0052 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1213 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,7673 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,5249 | 0,0000 | 0,0071 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,3313 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,5249 0,0000 | 0,0016 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,1213 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0052 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0071 | 0,0016 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (c)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,4977 | 0,0000 | 0,0858 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0530 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
\4 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,4977 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0417 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0530 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0858 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0417 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (Pan)

Populacija | PL CR \4 VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0881 | 0,0778 | 0,0000 | 0,5277 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0271 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
2 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0881 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0027 | 0,0000 | 0,0213 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0778 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0027 0,0000 | 0,1806 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0271 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,5277 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0213 | 0,1806 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (aA)

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,2988 | 0,0743 | 0,0000 | 0,0309 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VZ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0949 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,2988 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0134 | 0,0000 | 0,0038 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0743 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0134 0,0000 | 0,8749 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0949 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0309 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0038 | 0,8749 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (Van)

Populacija | PL CR A4 VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,8589 | 0,7941 | 0,0000 | 0,0031 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0309 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,8589 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,9295 | 0,0000 | 0,0066 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,7941 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,9295 0,0000 | 0,0096 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0309 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0031 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0066 | 0,0096 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (aV)

Populacija PL CR A\ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,4964 | 0,0862 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0495 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,4964 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0341 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0862 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0341 0,0000 | 0,2001 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0495 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,2001 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (aP)

Populacija PL CR VZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1375 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3730 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,1375 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0112 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,3730 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0112 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (aD)

Populacija PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,7313 | 0,9636 | 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0212 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,7313 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,8058 | 0,0000 | 0,0041 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,9636 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,8058 0,0000 | 0,0037 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0212 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0002 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0041 | 0,0037 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (Ipc)

Populacija PL CR VvZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0027 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,1449 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0040 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,5169 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,1449 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000
HB 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,1403 | 0,0000 | 0,1316 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1403 0,0000 | 0,0025 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,5169 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0027 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1316 | 0,0025 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0040 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (ID)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0010 | 0,0000 | 0,0079 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0010 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0079 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0040 | 0,0000 | 0,1215 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0040 0,0000 | 0,0579 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1215 | 0,0579 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (1A)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3819 | 0,0000 | 0,5454 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0006 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0039 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
\4 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0000 | 0,0039 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,3819 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,1694 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,5454 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1694 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0006 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (1C)

Populacija PL CR VvZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,8506 | 0,6524 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,2539 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,8506 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,8013 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,6524 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,8013 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,2539 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (IP)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3624 | 0,0098 | 0,0000 | 0,0435 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1264 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,3624 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,1083 | 0,0000 | 0,0080 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0098 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1083 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,1264 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0435 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0080 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (1V)

Populacija PL CR A\ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1444 | 0,0072 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0584 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
\4 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,1444 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0003 | 0,0000 | 0,0046 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0072 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0003 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0584 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0046 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (hco)

Populacija | PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0158 | 0,3775 | 0,0000 | 0,5184 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VZ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,2473 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0158 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,2169 | 0,0000 | 0,0024 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,3775 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,2169 0,0000 | 0,1572 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,2473 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,5184 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0024 | 0,1572 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (H)

Populacija | PL CR VZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0032 | 0,6319 | 0,0000 | 0,2056 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VZ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0032 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0038 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,6319 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0038 0,0000 | 0,6203 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,2056 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,6203 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (h)

Populacija | PL CR VZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0002 | 0,0000 | 0,8087 | 0,1728 | 0,0000 | 0,7485 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0004 | 0,0000
VZ 0,0002 | 0,0000 0,0000 | 0,0003 | 0,0000 | 0,1979 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,8087 | 0,0000 | 0,0003 | 0,0000 0,2993 | 0,0000 | 0,9830 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,1728 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,2993 0,0000 | 0,2449 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,1979 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,7485 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,9830 | 0,2449 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0004 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (laco)

Populacija PL CR A\ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0590 | 0,8225 | 0,0000 | 0,6540 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0084 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0590 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,1670 | 0,0000 | 0,1117 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,8225 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1670 0,0000 | 0,9061 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0084 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,6540 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1117 | 0,9061 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (lac)

Populacija PL CR VZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3994 | 0,4676 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0020 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,3994 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,1733 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,4676 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1733 0,0000 | 0,0003 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0020 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0003 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (io)

Populacija PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,7403 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,4276 | 0,0000
vz 0,0001 | 0,0000 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0142 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,7403 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 0,0004 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0004 0,0000 | 0,0004 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0142 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,0000 | 0,0004 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,4276 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.5. Nastavak tablice

Prilagodena mjera: M (Oh)

Populacija PL CR A\ VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3594 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,2522 | 0,0152 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,5526 | 0,0000
HB 0,3594 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,0000 | 0,0000 | 0,2522 | 0,0000 | 0,0000 0,3104 | 0,0022 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,0152 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3104 0,0107 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0022 | 0,0107 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,5526 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (prQO)

Populacija PL CR VZ Vi HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0001 | 0,2366 | 0,0000 | 0,1467 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
A\ 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3878 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
Vi 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0001 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0178 | 0,0000 | 0,0025 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,2366 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0178 0,0000 | 0,9279 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,3878 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,1467 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0025 | 0,9279 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000

Prilagodena mjera: M (poQ)

Populacija PL CR vz VI HB RU KU GU VR RA
PL 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,1033 | 0,0000 | 0,2348 | 0,0000 | 0,0000
CR 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
vz 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,3099 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
VI 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
HB 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0003 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
RU 0,1033 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0003 0,0000 | 0,0095 | 0,0000 | 0,0000
KU 0,0000 | 0,0000 | 0,3099 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
GU 0,2348 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0095 | 0,0000 0,0000 | 0,0000
VR 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 0,0000
RA 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000 | 0,0000
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Tablica 8.6. Doprinos pojedinih morfometrijskih omjera pojedinim faktorima PCA analize,
dobiven temeljem korelacijske matrice

omjer/faktor F1 F2 F3 F4 F5 F6 F7 F8

c/SL 0,8161 | -0,4073 | -0,026 | -0,0288 | -0,124 | 0,1132 | -0,1848 | 0,1695
Pan/SL -0,3269 | -0,5901 | 0,4089 | -0,3466 | -0,1319 | -0,211 | -0,0947 | -0,093
aA/SL -0,4022 | -0,6541 | 0,4058 | -0,3664 | -0,1126 | -0,0659 | 0,1415 | -0,0055
Van/SL -0,7358 | -0,0839 | 0,1821 | -0,4019 0,004 | -0,2804 | -0,0827 | -0,0521
aV/sL 0,3092 | -0,6692 | 0,3525 0,028 | -0,1591 | 0,2041 | 0,2805 | -0,0542
aP/SL 0,848 | -0,389 | 0,0086 | 0,0233 | -0,115| 0,0553 | -0,0644 | 0,0122
abD/sL -0,0949 | -0,5262 | -0,1154 | 0,1448 | 0,2652 | 0,5982 | -0,0279 | -0,1871
Ipc/SL -0,0902 | -0,0165 | -0,3997 | 0,0434 | -0,828 | 0,0425 | 0,1236 | -0,1033
ID/SL -0,6391 | -0,1567 | -0,3425 | 0,0783 | -0,1725 | 0,0088 | -0,4467 | 0,2192
IA/SL -0,7709 | -0,0054 | -0,2993 | -0,0097 | -0,1396 | 0,0246 | 0,0066 | -0,0417
IC/SL 0,3254 | -0,4467 | -0,5431 | -0,1729 | 0,2423 | -0,0984 | 0,1933 | 0,0406
IP/SL -0,2515 | -0,4832 | -0,6063 | 0,0662 | 0,0596 | -0,0011 | 0,0055 | 0,1207
IV/SL -0,2066 | -0,3488 | -0,6749 | -0,1968 | 0,1936 | -0,3425 | 0,1479 | -0,0471
hco/c -0,7819 | -0,0408 | -0,1018 | 0,3135| 0,0567 | -0,0459 0,186 | -0,265
h/H 0,6123 | -0,1127 | -0,2119 | 0,0876 | -0,2112 | -0,1146 | -0,2165 | -0,4819
laco/c -0,6428 | -0,1752 | 0,2188 | 0,5917 | 0,0934 | -0,3083 | 0,0804 | -0,0077
lac/c -0,936 | 0,0711| 0,1193 | 0,1099 | -0,0151 | -0,0095 | 0,0187 | -0,095
io/c -0,8822 | 0,1666 | -0,0199 | 0,0345 | -0,2012 | 0,0583 | -0,0179 | 0,0332
Oh/c 0,8071 | 0,0389 | 0,0487 | 0,2061 | 0,0781 | -0,3072 | 0,0195 | -0,2128
prO/c -0,6318 | -0,179 | 0,0047 | -0,0848 | 0,2562 | 0,1465 | -0,354 | -0,3112
poO/c -0,6393 | 0,0148 | -0,0446 | 0,0875 | -0,0269 | 0,1851 0,358 | 0,0371
laco/SL 0,1758 | -0,6472 | 0,1887 | 0,6043 | -0,032 | -0,2133 | -0,1289 0,193
lac/SL -0,86 | -0,1529 | 0,1175 0,104 | -0,0919 | 0,0806 | -0,0873 | -0,0022
H/SL -0,9217 | -0,144 | -0,0128 | -0,0602 | 0,0851 | 0,0149 | -0,0536 | 0,1392
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Tablica 8.6.

Nastavak tablice

omjer/faktor F9 F10 F11 F12 F13 F14 F15 F16

c/SL -0,0865 | -0,0608 | -0,0007 0,065 0,135 | -0,0525 0,0348 -0,118
Pan/SL -0,0675 | -0,0084 0,014 | -0,1873 | -0,1144 | -0,0228 | -0,2708 | -0,0586
aA/SL -0,015 | -0,0136 | 0,0497 0,0824 0,0004 | 0,0332 0,1064 0,0729
Van/SL 0,0317 | -0,2283 | 0,1101 0,0015 0,0963 | 0,1302 0,0422 -0,069
aVv/SL 0,1079 0,284 | -0,0787 -0,013 | -0,1463 -0,137 0,1427 0,0696
aP/SL -0,0222 | 0,0107 | -0,0429 -0,037 0,0295 | 10,0202 0,0184 | -0,2115
aD/SL 0,2212 | -0,354 | 0,1532 | -0,0987 0,0083 | 0,0153 | -0,0568 0,0165
Ipc/SL 0,1689 | -0,0453 | -0,0901 | -0,1109 0,1917 | 0,1278 | -0,0529 0,0861
ID/SL -0,0377 | -0,0115 | -0,0977 | -0,1887 | -0,2008 | -0,1862 | -0,0472 0,0842
IA/SL 0,1509 | -0,0788 | -0,1517 0,1469 | -0,3353 | 10,1389 0,1399 | -0,2413
IC/SL 0,022 | -0,0486 | -0,3545 0,2651 | -0,0082 | 0,0158 | -0,2148 0,0809
IP/SL -0,1335 | 0,3716 | 0,3261 0,0061 0,0328 | 0,1576 | -0,0368 | -0,0773
IV/SL 0,069 | -0,1107 | 0,0592 | -0,1777 0,1005 -0,195 0,2066 0,0301
hco/c 0,0367 | 0,1401 | 0,1268 | -0,0512 | -0,0244 | -0,0706 | -0,1603 | -0,0878
h/H -0,3002 | -0,1047 | 0,1497 0,2507 | -0,1347 | -0,0515 0,0533 0,1034
laco/c 0,042 | -0,0542 -0,032 | -0,0379 | -0,0519 | 0,1218 0,0137 0,1172
lac/c 0,0177 | 0,0461 | -0,0255 0,1561 0,1194 | -0,1127 | -0,0296 | -0,0383
io/c 0,0585 | 0,0145| 0,0178 0,0096 0,0165 -0,121 0,041 | -0,0293
Oh/c 0,1658 | 0,0013 | -0,1213 | -0,1417 0,0386 | -0,0993 | -0,0101 | -0,1888
prO/c -0,0758 | 0,2514 | -0,3203 -0,138 0,158 | 10,1427 0,1101 0,0352
poO/c -0,5652 | -0,1885 -0,146 | -0,1722 0,0034 | -0,0077 0,0285 | -0,0776
laco/SL -0,0439 | -0,1408 -0,044 | 0,0417 0,0723 | 0,0727 0,0538 0,0077
lac/SL -0,0224 | 0,0153 | -0,0427 0,2732 0,2195 | -0,1841 | -0,0307 | -0,1068
H/SL 0,1017 | -0,0292 | 0,0482 0,1208 | -0,0108 | -0,0018 0,0138 0,0384
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Tablica 8.6.

Nastavak tablice

omjer/faktor F17 F18 F19 F20 F21 F22 F23 F24

c/SL 0,0411 | -0,0858 | 0,0792 | -0,0577 | -0,0261 0,0546 0,0395 | -0,0084
Pan/SL -0,2027 | -0,0619 | 0,0453 0,0162 0,019 0,0127 0| -0,0001
aA/SL 0,0847 | 0,0733 | 0,0126 | -0,0734 | -0,1388 | -0,0979 | -0,0007 0
Van/SL 0,2071 | 0,0051 | -0,1231 0,0494 0,0532 0,0858 0,0012 0,0001
aVv/SL 0,0408 | -0,0145 | -0,0704 0,0239 0,0739 0,0781 0,001 0,0001
aP/SL 0,1025 | 0,0747 | 0,0357 0,1321 0,0873 | -0,1255 | -0,0035 0,0001
aD/SL -0,0357 0,007 | -0,0556 0,0021 | -0,0172 | -0,0054 0,0005 0,0001
Ipc/SL -0,0177 | 0,0287 | 0,0086 -0,028 0,018 0,0031 | -0,0004 0,0001
ID/SL 0,131 | 0,1159 | -0,0626 | -0,0104 | -0,0223 | -0,0036 0,0013 0
IA/SL -0,0824 | 0,0141 | 0,0449 | -0,0085 | -0,0338 0,0281 0,0013 | -0,0001
IC/SL 0,0715 | -0,0506 | -0,0471 0,0242 | -0,0075 | -0,0045 0,0018 0,0002
IP/SL -0,0568 | 0,0047 | -0,1176 | -0,0169 | -0,0141 | -0,0011 0 0,0001
IV/SL -0,0965 | 0,0071 | 0,0872 0,0403 0,0083 0,0052 | -0,0007 | -0,0003
hco/c 0,2475 | -0,0151 | 0,1624 | -0,0181 | -0,0264 0,0253 | -0,0004 0,0001
h/H -0,0029 | -0,0315 | -0,0194 -0,009 0,0304 | -0,0119 | -0,0001 | -0,0001
laco/c -0,0422 | 10,0315 | -0,0337 0,0559 0,0151 -0,035 0,0212 | -0,0156
lac/c -0,0849 | 0,1168 | -0,0442 0,0368 0,0072 | -0,0156 0,0362 0,0167
io/c 0,0268 | -0,3266 | -0,0826 0,0705 | -0,0446 | -0,0662 0,0005 0
Oh/c 0,0028 | -0,0051 | -0,1614 | -0,1401 -0,014 | -0,0291 | -0,0013 | -0,0003
prO/c 0,0024 | -0,0421 | 0,0338 -0,006 | -0,0021 | -0,0002 | -0,0006 | -0,0001
poO/c 0,0062 | 0,0019 | -0,0428 | -0,0396 0,0241 | -0,0016 | -0,0003 0,0001
laco/SL -0,0031 | -0,0727 | 0,0458 | -0,0059 | -0,0221 0,0395 | -0,0198 0,0139
lac/SL -0,0832 | 10,0945 | -0,0204 0,0119 | -0,0102 0,0292 | -0,0273 | -0,0122
H/SL 0,0116 | -0,0578 | 0,0525 | -0,1516 0,1815 | -0,0641 | -0,0004 0,0003
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Tablica 8.7. Doprinos pojedinih prilagodenih mjera pojedinim faktorima PCA analize, dobiven
temeljem korelacijske matrice

mijera/faktor | F1 F2 F3 F4 F5 F6 F7 F8

M (duljina

sr. dijela -0,8200 | 05648 | 00889 | 00069 | -0,0041| 0,0035| 0,0104 | -0,0095
repne ' ! ! ' ' ' ! !
peraje)

M (TL) -0,9912 | 00275 | 00218 00179 | 00078 | 00260 | -0,0310| 0,0189
M (c) -0,9904 | -0,0476 | 00951 | 00262 | -0,0110| -0,0009 | 10,0345 | -0,0372
M (Pan) -0,9962 | -0,0107 | 00357 | -00112 | -0,0171| -0,0150 | -0,0481 | -0,0095
M (aA) -0,9961 | -0,0141 | 0,0414 | -0,0063 | -0,0177 | -0,0076 | -0,0498 | -0,0014
M (Van) -0,9874 | 00220 | -0,0026 | -0,0541| -0,0173| -0,0226 | -0,1029 | -0,0055
M (aV) -0,9937 | -0,0202 | 0,0567 | 00107 | -0,0204 | -0,0188 | -0,0319 | -0,0115
M (aP) -0,9901 | -0,0335 | 0,0928 | 00564 | -0,0067| -0,0109| -0,0008 | -0,0333
M (aD) -0,9854 | -0,0206 | 0,0069 | 00324 | 00618 | -0,0980 | 0,0234 | -0,0392
M (Ipc) -0,9246 | 0,362 | -0,3000 | 0,1956 | -0,0775| 0,0305| -0,0037 | -0,0403
M (ID) -0,9768 | 00073 | -0,1009 | -0,0067 | 0,0745| -0,1047 | 0,0824| 0,0072
M (1A) -0,9704 | 0,080 | -0,1592 | -0,0076 | 0,1114 | -0,0785| -0,0669 | 0,0307
M (IC) -0,9838 | -0,0178 | 00430 | 00611 | 00569 | 0,0582| 0,0065| 0,0893
M (IP) -0,9868 | -0,0163 | 00142 | 00280 | 00047 00604 00723] 00761
M (1V) -0,9894 | -0,0146 | -0,0244 | 00231 | 0,0136| 0,0445| 0,0055 | 0,0962
M (hco) -0,9921 | -0,0321 | 0,230 | -0,0263| -0,0311| 0,0339| 00432 0,0113
M (H) -0,9921 | 0,0030 | -0,0127 | -0,0857 | 00206 | -0,0144| -0,0214| 0,0348
M (h) -0,9678 | -0,0160 | -0,0669 | -0,0639 | 0,1223| 01611 | -0,0116 | -0,1062
M (laco) -0,9898 | -0,0378 | 0,527 | -0,0237 | -0,0311| -0,0100 | 10,0160 | 0,0091
M (lac) -0,0837 | -0,0317 | -0,0528 | -0,1139 | -0,0633 | 10,0200 | -0,0267 | 10,0192
M (io) -0,9645 | 0,0093 | -0,1554 | -0,1417 | -0,1230 | -0,0183 | 0,0418 | -0,0087
M (Oh) -0,9626 | -0,0055 | 0,1584 | 0,1028 | -0,0468 | -0,0191 | -0,0549 | -0,0156
M (prO) -0,9817 | -0,0761 | 0,790 | -0,0340 | 0,0238| -0,0264 | 10,0703 | -0,0549
M (poO) -0,0876 | -0,0426 | 00723 | 00254 | -00339| 00007 0,0546 | -0,0263
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Tablica 8.7. Nastavak tablice

mjera/faktor |  F9 F10 F11 F12 F13 F14 F15 F16
M (duljina

sr. dijela 0,0127 | -0,0088 | 0,0005| 0,0000 | -0,0012| 00041 | 0,0070 | 0,0000
repne ! ! ! ! ! ! ! !
peraje)

M (TL) -0,0212 | 00516 | 00276 | 00446 | -00247 | -0,0306| 00562 | -0,0017
M (c) -0,0229 | -0,0153 | -0,0256 | 0,0024 | 0,123 | -0,0039 | -0,0005 | -0,0030
M (Pan) -0,0341 | 00173 | 0,003 | -0,0172| -00041| -00119| 00020| 0,0022
M (aA) -0,0339 | 0,0165 | 0,0075| -0,0103| 00021 | -0,0116| -0,0055 | 0,0025
M (Van) -0,0537 | 00151 | -0,0385| -0,0360 | -0,0086 | 0,0028 | -0,0278| -0,0071
M (aV) -0,0210 | 0,0213 | 10,0395 | -0,0006 | 0,0025 | -0,0242 | -0,0018 | 0,0028
M (aP) -0,0346 | 0,0076 | -0,0050 | 00124 | 00220 | -0,0180 | 0,0110 | -0,0061
M (aD) 0,0004 | -0,0015| 0,0845| 00150 | -0,0053| 00253 | -0,0473| 0,0200
M (Ipc) -0,0232 | 0,0018 | -0,0035 | -0,0015| -0,0133| 0,0243 | -0,0039 | -0,0067
M (ID) 0,0258 | 10,0535 | -0,0592 | -0,0050 | -0,0371| -0,0145| 0,0208| 0,0250
M (IA) 0,0229 | -0,0495 | 0,001 | 00059 | 00661 -0,0062| 00282 | -0,0216
M (IC) -0,0198 | -0,0608 | -0,0043 | 00581 | -00482| -0,0117 | -0,0154 | -0,0134
M (IP) 0,0003 | 00350 | 00232| -00570| 00470| 00155| 00117 -0,0321
M (V) -0,0058 | -0,0123 | -0,0055 | -0,0492 | -0,0207| -0,0210| -0,0312| 0,0360
M (hco) 00151 | 10,0246 | 00398 | 00117 | 00209| 00130 | 00120] 00210
M (H) 0,0119 | 00156 | -0,0054 | -0,0037 | -0,0189 | 0,0344| -0,0229| 0,0008
M (h) 0,0423 | 10,0000 | -0,0056 | -0,0041| -0,0011| -00104| -0,0120| 0,0042
M (laco) 0,0339 | 00436 | -0,0390| 00536 | 00115| 00289 | -0,0366| -0,0528
M (lac) -0,0041 | -0,0256 | -0,0038 | 0,0233| -00016| 00662 00392| 0,0363
M (io) 0,0447 | -0,0338| 00225| 00031| -0,0008| -00601| -0,0118| -0,0192
M (Oh) 01432 | -0,0242 | -0,0125| -0,0282| -00205| 00034 00160 0,0050
M (prO) -0,0604 | -0,0544 | 0,0047 | -0,0451| -00413| 00222| 00201 -0,0337
M (poO) -0,0292 | -0,0306 | -0,0465| 0,259 | 0,0605| -0,0149 | -0,0140 | 0,0406
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Tablica 8.7. Nastavak tablice

mjera/faktor | F17 F18 F19 F20 F21 F22 F23 | Fo4
M (duljina

sr. dijela -0,0018 | 0,0037 | -0,0023 | -0,0010 | 0,0009 | -0,0005 | -0,0001| -0,0001
repne ! ! ! ! ! ! ! !
peraje)

M (TL) -0,0530 | 00187 | 10,0040 | 00040 | -0,0130 | -0,0046 | -0,0009 | 0,0003
M (c) 0,0137 | -0,0208 | 00225 | -0,0225| -0,0212 | -0,0328 | -0,0024 | 0,0033
M (Pan) 00212 | 00027 | -0,0044| 00113| 00072 | -0,0043| 00232| 0,0056
M (aA) 0,0260 | 0,0060 | 00012 | 00084 | 00052 | -0,0085| -0,0011 | -0,0182
M (Van) -0,0405 | 00376 | 00107 | 00041 | 00125| 00013 | -0,0068| 0,0031
M (aV) 0,0526 | 0,0201| -0,0107| 0,0160| 00074 | 00021 | -0,0140 | 0,0085
M (aP) 00142 | -0,0103| 00120 | -0,0422| -0,0063| 0,0285| 0,0017 | -0,0012
M (aD) -0,0241 | 00032 | 0,0234| -00027| 0,0066| -00010| 00017 | -0,0003
M (Ipc) 0,0024 | 0,0008 | -0,0067| 0,0031| -0,0060| 0,0000]| -0,0002| 0,0000
M (ID) 0,0168 | -0,0000 | 00071 | 0,0020| 00107| 0,0016| -0,0020| -0,0004
M (IA) 0,0000 | 0,0019 | -0,0149 | -0,0030 | -0,0007 | -0,0044 | -0,0003| 0,0003
M (IC) 00162 | -0,0261| 00109 | 00112| 00078 | 0,0025| 00007 | 0,0001
M (IP) -0,0011 | -0,0060 | 0,0362| 00138 | 00029 00035| 0,0001] 0,0003
M (1V) -0,0156 | 0,0353 | -0,0214 | -0,0284| 00040 | -0,0029 | -0,0004 | 0,0008
M (hco) -0,0019 | -0,0537 | -0,0527 | -0,0065| 0,0047 | -0,0044 | -0,0001| -0,0005
M (H) 0,0133 | 0,0005 | -0,0082 | 0,0009 | -0,0544 | 0,0001 | 0,0004 | -0,0001
M (h) 0,0035 | 0,0038 | 0,0035| 0,0009| 00043| 0,0014| 0,0000]| -0,0001
M (laco) -0,0062 | 00271 | -0,0192 | -0,0084| 00163 | -00027| 00007 | 0,0002
M (lac) 00120 | 00136 | 00247 | -0,0092 | 00157 | 0,0011 | -0,0010 | 0,0009
M (io) -0,0047 | 00030 | 00124 | -00028 | -0,0025| 00022| 0,009 -0,0006
M (Oh) -0,0069 | -0,0035 | 0,0008 | 00062 | 0,0000]| 00017 -0,0002| -0,0004
M (prO) -0,0137 | 00137 | -0,0259 | 00044 | 0,0032| 00038 | -0,0012| -0,0010
M (poO) -0,0233 | 00114 | -0,0031 | 0,0315| -00051| 00074 | 00002 -0,0003
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Tablica 8.8. Popis istrazivanih sekvenci po pojedinim haplotipovima koriStenim u izradi
filogeneticke mreZe gena za beta aktin (Popis skracenica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-Hrvatska)

Haplotip Sekvence Lokalitet
SCRA1 1,SCRA1 2,SCRA2 1,SCRA3 1,SCRA3 2,SCRA5 1,SCRA5 2,SCR Ravno polje
A6 1, SCRA6 2,SCRA8 1,SCRAS8 2 BiH
SCGU1_1,SCGU1_2,SCGU3_1,SCGU3_2,SCGU5_1,SCGU5 2,SCGU6_1,SC
GU6_2,SCGU7_1,SCGU7_2,SCGU8_1,SCGU8_2,SCGU9_1,SCGU9 2,SCGU Gudu¢a RH
10 1,SCGU10 2
SCVR1 1,SCVR1 2,SCVR2_1,SCVR2 2,SCVR3_1,SCVR3 2,SCVR4 _1,SCV Vransko
R4 2,SCVR5 1,SCVR6_1,SCVR6 _2,SCVR7_1,SCVR7_2,SCVR8 1,SCVR8 2 | jezero Biograd
HAP1 ,SCVR10 1,SCVR10 2,SCVR11 1,SCVR11 2 RH
Vransko
SCCR12_1,SCCR12 _2,SCCR14 1,SCCR14 2,SCCR16 1,SCCR16 2 jezero Cres
RH
SCST1 1,SCST2_ 1 Stikada RH
Veliki
SCvZz1 1,SCvZ1 2,SCVvZ2 1,SCVZ2 2,SCVZ3 1,SCVZ3 2 Zdralovac
BiH
HAP2 SCRA2 2 Ravno polje
— BiH
Vransko
HAP3 SCVR5_2 jezero Biograd
RH
HAP4 SCST1 2,SCST2 2 Stikada RH

Tablica 8.9. Popis istrazivanih sekvenci po pojedinim haplotipovima koristenim u izradi
filogeneticke mreze gena za BMP (Popis skracenica: BiH-Bosna i Hercegovina, RH-Hrvatska)

Haplotip Sekvence Lokalitet
SCVI2_1,5CVI5_1,5CVI5_2 ‘ezerOR\l/_:SO"ac
SCRU1_1,SCRUL_2,SCRU2_1,SCRU2_2,SCRU3_1,SCRU5_1,SCRU6_1 Ruda RH
SCKU2_1,SCKU2_2,SCKU4_1,SCKU7_1 jezero Kuti RH
SCHB1_1,SCHB3_1 Hutovo blato
— — BiH
SCRA1_1,SCRAL 2,SCRA2_1,SCRA2 2,SCRA3_1,SCRA3 2,SCRA5 1,SCR | Ravno polje
A5_2,SCRA6_1,SCRA6_2,SCRA8_1,SCRA8_2,SCRA9_1,SCRA9 2 BiH
SCGU2_1 SCGU2_2 SCGU3_1 SCGU3_2 SCGU5_1 SCGU5_2SCGUB_1 | rijeka Guduca
apy | SCBUB_2SCGU7_1SCGU7 2 SCGU9_T SCEUI_2 SCGUL0_1 SCGU10_2 RH
SCKR1_1 rljekFilHKrka
SCCRI1_1,SCCR11_2,SCCR12_1,SCCR12_2,SCCR14_1SCCR14 2SCCRI5 |\, =
_1,SCCR15_2,SCCR16_1,SCCR16_2,SCCR17_1,SCCR17_2,SCCR19_1SCCR | ' (or éH
20 1,5CCR20 2
SCVRI_1,SCVR1_2,SCVR2_1SCVR2_2,SCVR3_1,SCVR3_2,SCVRA_LSCV |\, 00 o
R4_2,SCVR5_L,SCVR6_1,SCVR6_2.SCVRT_1.SCVR7_2,SCVRB_1.SCVRE_ | “gro J o

2

SCST1_1,SCST1_2,SCST2_1,SCST2_ 2

jezero Stikada
RH

SCVZ1_1,SCVZ1_2,SCVZ2_1,SCVZ2_2,SCVZ3_1,SCVZ3 2

Veliki
Zdralovac BiH
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Tablica 8.9. Nastavak tablice

Haplotip Sekvence Lokalitet
HAP2 SCVI2_ 2 jezero Visovac RH
HAP3 SCRU3_2 rijeka Ruda RH
SCKU3_1 jezero Kuti RH
HAP4 SCRUS 2 rijeka Ruda RH
HAP5 SCRUG6_2 rijeka Ruda RH
SCKU4_2 jezero Kuti RH
SCHB1 2,SCHB3 2 Hutovo blato BiH
HAP6 SCKU3 2 jezero Kuti RH
HAP7 SCKU7_2 jezero Kuti RH
HAPS8 SCKR1_2 rijeka Krka RH
HAP9 SCCR19 2 Vransko jezero Cres RH
HAP10 SCVR5 2 Vransko jezero Biograd RH
HAP11 SCMO01_1 Modro oko RH
HAP12 SCMO01_2 Modro oko RH
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kojem je 2011. godine stekla zvanje Magistre ekologije i zastite prirode. 2010. godine
dobila je pohvalnicu Fakultetskog vijeca za izuzetan uspjeh na studiju. Doktorski studij
Biologije na PMF-u upisala je 2014. godine, a tijekom 2016. i 2017. godine bila je na

stru¢nom usavrSavanju na SveuciliStu u Oxfordu.

Tijekom 2012. i 2013. godine bila je na stru¢nom usavrsavanju u Odsjeku za
zaStitu okoliSa, Upravnom odjelu za graditeljstvo 1 komunalnu infrastrukturu u
Bjelovarsko — bilogorskoj zupaniji, nakon kojeg je 2013. godine polozila i drzavni
struéni ispit iz podrucja zaStite okoliSa. Godine 2013. zaposlila se u tadaSnjem
Drzavnom zavodu za zaStitu prirode kao stru¢na suradnica. Tijekom 2017. 1 2018.
godine radila je kao savjetnica u Odsjeku za ocjenu prihvatljivosti zahvata za prirodu u
Hrvatskoj agenciji za okoli§ i prirodu, a tijekom 2018. i 2019. kao voditeljica Odjela za
ocjenu prihvatljivosti zahvata za prirodu. Krajem 2019. godine postala je voditeljica
SluZzbe za ekoloSku mrezu 1 odrzivost koristenja prirodnih dobara u Zavodu za zaStitu

okolisa i prirode pri Ministarstvu gospodarstva i odrzivog razvoja.

Tijekom 2016. 1 2017. godine bila je ¢lanica Upravnog vije¢a parka prirode
Kopacki rit, a od 2018. do danas je ¢lanica Upravnog vijea u nacionalnom parku
Paklenica. Od 2014. godine do danas sudjeluje u pripremi i provedbi projekata iz
djelokruga rada Zavoda za zaStitu okoliSa 1 prirode te je objavila osam stru¢nih 1
znanstvenih priopéenja na domacéim i medunarodnim kongresima. Takoder, objavila je

dva znanstvena ¢lanka u ¢asopisima s medunarodnom recenzijom.
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