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1. Santrumpos

AGE - clektroforezé agarozés gelyje (angl. agarose gel electrophoresis)

ATPL — nattraliai | Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai

bp — baziy poros

cyt b — citochromo b genas

F1 — pirma palikuoniy karta

h — haplotipy ivairovés parametras (angl. haplotype diversity)

IAE — Ignalinos atominé¢ elektriné

INTR — introdukuoti Lietuvos ezeruose unguriai

K — nukleotidy pakaity vidurkio koeficientas (angl. average number of
nucleotide differences)

Kxy — genetinis atstumas tarp lyginamy populiacijy, kuris yra iSreiSkiamas
nekoreguotu nukleotidy pakaity vidurkiu saitui, t. y. lyginamy seky grupiy
skirtumy koeficientas (angl. the divergence between groups of sequences as
measured by the uncorrected average number of nucleotide substitutions per
site between populations)

MJ — mediany-jungimo metodas (angl. median joining)

MP — maksimalaus §ykstumo metodas (angl. maximum parsimony)

N, — efektyvus populiacijos dydis

NJ — kaimyny-jungimo metodas (angl. neighbor joining)

PGR — polimeraziné grandininé reakcija

PAGE - clektroforezé poliakrilamido gelyje (angl. polyacrylamide gel
electrophoresis)

S — polimorfiniy saity DNR grandingje skaicius (angl. polymorphic sites)

SP — hipotetiné $iauriné unguriy populiacija

Tm — pradmeny lydimosi temperatiira

UPGMA - nepasverty pory-grupiy metodas su aritmetiniu vidurkiu (angl.
unweighted pair group method with arithmetic mean)

n — bendras mutacijy skaic¢ius (h) (angl. total number of mutations)

7 — nukleotidy jvairovés parametras (angl. nucleotide diversity)



2. Ivadas

Darbo aktualumas. Siekiant tvariai eksploatuoti versliniu Zuvy
populiacijas nesukeliant pavojaus ju genetiniams resursams bitina sukaupti
daug duomeny apie Siy rasSiy populiacing-geneting struktiira (Laikre et al.
2005a). Populiaciné-genetin¢ struktiira daZniausiai apibréZiama kaip riiSies
genetinés jvairoves pasiskirstymo pobiidis populiacijose, t. y. ju viduje bei tarp
populiaciju, o Sios struktiros formavimasis zuvy populiacijose didele dalimi
priklauso nuo ner$to metu vykstanciy procesy. Skirtingai nuo teorinio modelio,
apibréZziamo Hardzio-Vainbergo désniu, dél aleliy ir genotipy daZzniy poky¢iy,
kurie skiriasi nuo teoriniy paskai¢iavimy, gamtinés populiacijos kiekvienoje
naujoje generacijoje pasizymi santykiniu populiacinés-genetinés struktiiros
kintamumu. ISsamiis riiSies populiacinés-genetinés struktiiros tyrimai suteikia
galimybg sukurti tvaria, geny ivairovés lygmenyje, iStekliy naudojimo
strategija (Hauser & Carvalho 2008) arba iSsaugoti riiSies geneting {vairove
(Laikre et al. 2008). Deja, Siuo metu daugelio zuvy rasiy populiaciniai
genetiniai tyrimai yra labai fragmentiski arba i§vis nevykdomi, o zuvy iStekliy
naudojimo planuose ne visada atsizvelgiama i jau turimus duomenis apie
eksploatuojamy risiy populiacing-geneting struktiira.

Lietuvoje neseniai pradéti vykdyti dvieju Salmo genties riiSiu genetiniai
tyrimai (Lelitina 2008, Samuiloviené 2012), kuriy déka kaupiamos Zinios apie
dirbtinémis salygomis uZauginty individy, kurie véliau yra iZuvinami Lietuvos
vidaus vandens telkiniuose, itaka versliniy zuvy rusiy populiacinés-genetinés
struktiiros formavimuisi. Lyginant su lasiSiniy Zuvy tyrimais §io disertacinio
darbo problematika, susijusi su europinio upinio ungurio — Anguilla anguilla
(L.) tyrimais, skiriasi dviem aspektais: 1) ungurys yra katadrominé rusis, todel
kitaip, nei atlantiné lasisa — Salmo salar L., nerSia ne jzuvinimo vietovése, o
Sargaso juroje, 2) introdukuoti unguriy jaunikliai reprezentuoja natiiralia
unguriy populiacija, nes unguriy jzuvinimo veikla pagrista natiiraliai iSnerSusiy
unguriy jaunikliy gaudymu vienoje geografinéje vietoveje ir perkélimu

auginimui kitoje geografinéje vietovéje. D¢l Siy priezasCiy jzuvinimo poveikio



tyrimai, siekiant nustatyti Sios antropogeninés veiklos jtaka unguriy
populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi, yra komplikuoti. Kadangi
Anguilla spp. izuvinimo veikla neapsiriboja jvairiy unguriy jaunikliy
introdukcijomis tik viename kontinente, Siuo metu kai kuriy Anguilla genties
rasiy, iskaitant A. anguilla, natiiralus paplitimas yra pakites (Maes & Volckaert
2007).

Siekiant atskleisti versliniy Zuvy rasiy, patirian¢iy skirtingo pobiidZio
antropogenini  poveiki, populiacinés-genetinés struktiiros formavimosi
ypatumus, Siame disertaciniame darbe Salia upiniy unguriy papildomai tyrinéta
kontinente paplitusi riSis — paprastasis europinis eSerys — Perca fluviatilis L.
Skirtingai nuo upiniy unguriy, Sios risies populiacinés-genetinés struktiiros
ypatumai tirti nattiraliose buveinése Lietuvos ir Latvijos vidaus vandenyse,
lyginant gautus duomenis su anks¢iau vykdytais Sios riiSies tyrimais (Nesbo et
al. 1998b, Refseth et al. 1998, Nesbg et al. 1999, Sruoga et al. 2007b).
Sukaupti naujausi eSerio mtDNR D-kilpos regiono duomenys jgalino atskleisti
Sios rusies filogeografijos ypatumus Baltijos Salyse.

De¢l keliy objektyviy priezasCiy Siame darbe didZiausias démesys buvo
skiriamas mtDNR tyrimams. Pastaruoju metu europinio upinio ungurio
genetiniai tyrimai dazniausiai buvo vykdomi pasitelkiant mikrosatelitinius
DNR Zymenis, tac¢iau daug maziau démesio buvo skirta unguriy populiacinés-
genetings strukttiros tyrimams naudojant mtDNR Zymenis. ki §io disertacinio
darbo pradzios buvo publikuoti du straipsniai (Lintas et al. 1998, Daemen et al.
2001), kuriy rezultatai paremti ungurio mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b
tyrimais. Pazymétina, kad autoriy skelbiamos iSvados nesutapo panmiksijos
hipotezes Sioje risyje klausimu. Be to, ungurio DNR mikrosatelity tyrimai néra
pakankamai informatyviis siekiant i$siaiSkinti Sios rusies vidurtiSing evoliucija.
Todél europinio upinio ungurio populiacinés genetikos tyrimai, pagristi
mtDNR seky analize, Siuo metu yra labai svarbus ir aktualtis. Sujungus kity
tyréju gautus tiriamy Zuvy DNR sekuy duomenis su $io darbo metu naujai
nustatytomis DNR sekomis atsirado galimybé atlikti tyrimus globaliu

lygmeniu. Tiriant skirtingy riiSiy analogiSkas mtDNR sekas atsiranda galimybé



palyginti tiriamy ruSiy geneting ivairoveg, nustatyti kitus svarbius Siy rasiy
populiaciju genetinius parametrus, papildyti Zinias apie versliniy zuvy risiy

populiacing-geneting struktiira.

Darbo naujumas:

=

A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono tyrimams buvo sukonstruota originali
pradmeny pora Angl, kuri taip pat gali buti panaudota A. anguilla ir A.
japonica rasiy identifikavimui.

2. Pirma karta iSsamiai tirta europinio upinio ungurio genetiné jvairove
Lietuvoje ir Latvijoje naudojant mikrosatelitinés DNR ir mtDNR
molekulinius Zymentis.

3. Pirma karta atliktas natiiraliai | Lietuva ir Latvija atplaukianciy ir
introdukuoty unguriy grupiy genetinés jvairovés palyginimas.

4, Pirma karta iSsamiai tirta Lietuvos ir Latvijos vidaus vandeny eSeriy
populiaciné-genetiné struktiira naudojant mtDNR D-kilpos regiono
genetinius Zymenis.

5. Pirmga karta naudojant molekulinius DNR Zymenis tirta Ignalinos atominés

elektrinés veiklos itaka eSerio populiacinés-genetinés  struktiiros

formavimuisi.

Moksliné ir praktiné darbo reikSmé. Europinis upinis ungurys
pastaruoju metu laikomas nykstancia ruSimi. Nepaisant intensyviy Sios rasies
tyrinéjimy pastaraisiais deSimtmeciais, $iuo metu vis dar truksta esminiy Ziniy
apie Sios Zzuvies gyvenimo cikla, vidur@iS§ing evoliucija, nerStaviete,
reprodukcija, populiacing-geneting struktiira, elgsena. Siame disertaciniame
darbe pateikti ungurio mtDNR Zymenimis pagristi tyrimy rezultatai yra
reikSmingi ir svarbiis populiacinés-genetinés struktiiros ir vidurtSinés
evoliucijos suvokimui, bei praktiniu poziiiriu, nes gauti nauji genetiniy tyrimy
duomenys gali biiti panaudoti kuriant tvarios eksploatacijos planus, siekiant
apsaugoti riisi nuo iSnykimo grésmés. Pavyzdziui, natiiraliai i Lietuva ir Latvija

atplaukusiy (ATPL) ir introdukuoty Lietuvos ezeruose (INTR) unguriy grupiy



palyginimas pagal ju genetinés {vairoveés parametrus sukuria prielaidas unguriy
iStekliu valdymui bei klausimy, susijusiy su unguriy jZuvinimo veikla bei
poveikiu risSies iStekliams sprendimui. Praktinés reikSmés darbui taip pat
suteikia originalios pradmeny poros, skirtos A. anguilla ir A. japonica rasiu
identifikavimui, sukiirimas ir panaudojimas.

Disertaciniame darbe taip pat atskleisti paprastojo europinio eSerio
filogeografijos désningumai Baltijos Salyse. Sukaupti eSeriy genetinés
tvairovés molekuliniai duomenys yra svarbiis tiriant genetinés jvairoves

pokycius, kuriuos galimai indukuoja antropogening veikla.

Darbo tikslas ir uZdaviniai. Sio darbo tikslas — A. anguilla ir P.
fluviatilis vidurtsinés genetinés ivairovés tyrimai naudojant mikrosatelitinés
DNR ir mtDNR Zymenis, siekiant jvertinti galima antropogenini poveiki
versliniy zuvy rusiy populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi. Tikslui
pasiekti buvo suformuluoti Sie uzdaviniai:

1. Nustatyti unguriy riiSing priklausomybe naudojant sukonstruota originaliy
pradmeny pora, skirta A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono tyrimams.

2. Naudojant mikrosatelitinés DNR ir mtDNR D-kilpos regiono bei cyt b geno
zymenis nustatyti ungurio viduri§inés genetinés {vairovés parametrus.

3. Atlikti nattiraliai 1 Lietuva ir Latvija atplaukianéiy ir introdukuoty unguriy
grupiy genetinés {vairovés palyginima, siekiant jvertinti izuvinimo poveiki
ungurio populiacinés-genetines strukttros formavimuisi.

4. Nustatyti Lietuvos ir Latvijos vidaus vandeny eSeriy geneting ivairove
naudojant mtDNR D-kilpos regiono genetinius zZymenis.

5. Palyginti Baltijos Saliy ir kity Europos Saliy eSeriy populiacijy geneting
[vairove.

6. Palyginti DriikSiy ezero bei Lietuvos ir Latvijos vidaus vandens telkiniy
eSeriy populiacijuy genetinés ivairovés parametrus siekiant jvertinti galima

antropogeninj poveiki populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi.



Ginamieji teiginiai:

1. Sukonstruota nauja mtDNR D-kilpos regiono originaliy pradmeny pora yra
tinkama A. anguilla ir A. japonica rasiy identifikacijai.

2. Pagal mikrosatelitinés DNR ir mtDNR Zymeny tyrimus ungurio
populiaciné-genetiné  struktiira pasizymi genetine mozaika, Kurios
susiformavima lemia reproduktyviai izoliuotos grupés.

3. Naturaliai | Lietuva ir Latvija atplaukianciy ir introdukuoty unguriy grupés
genetine diferenciacija nepasizymi pagal mtDNR Zymenis.

4. Skirtinguose Lietuvos eZeruose gyvenantys unguriai pasizymi skirtinga
genetine jvairove pagal mikrosatelitinés DNR ir mtDNR Zymenis.

5. Lietuvos ir Latvijos priekrantés bei vakarinés dalies vandens telkiniy ir
rytinés kontinentinés dalies eSeriy populiacijos pasiZymi skirtinga genetine
[vairove.

6. Baltijos Saliu eSeriy populiacijai buidinga mtDNR D-kilpos regiono

haplogrupé¢ B, retai aptinkama kituose Europos regionuose.

Rezultaty pristatymas ir aprobavimas. Disertacinio darbo rezultatai
paskelbti 4 straipsniuose ir 5 tarptautinése konferenciju tezése. Disertacijos
tema perskaityti 5 praneSimai bei pristatytas vienas stendinis pranesimas

tarptautinése mokslinése konferencijose Lietuvoje, Latvijoje, Taivanyje.
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3. Literatiiros apzvalga
3.1. Tyrimo objektai
3.1.1. Ungurys

Trumpa Anguilla genties apZvalga. Siuo metu pasaulyje yra zinoma 19
rasiy bei portsiy, priklausanciy upiniy unguriy (Anguilla) genciai (Aoyama
2009, Leander et al. 2012). Apibudinta 16 rasiy (A. anguilla, A. australis, A.
bengalensis, A. bicolor, A. celebesensis, A. dieffenbachii, A. interioris, A.
japonica, A. luzonensis, A. malgumora, A. marmorata, A. megastoma, A.
mossambica, A. obscura, A. reinhardtii, A. rostrata) i$ kuriy trys skirstomos
portsius: A. australis australis, A. australis schmidti; A. bengalensis
bengalensis, A. bengalensis labiata; A. bicolor bicolor, A. bicolor pacifica.
Skirtingy Anguilla genties zuvy riisiy iSvaizda yra panasi, o ju taksonomija —
sudétinga ir neiSbaigta (Watanable et al. 2004, Watanable et al. 2005).
Pazymétina, jog A. luzonensis riiSis atrasta pastaraisiais metais (Watanable et
al. 2009, Leander et al. 2012).

Visos Anguilla genties rusys, iSskyrus Atlanto vandenyne gyvenancius
europinius upinius ungurius (A. anguilla) ir amerikinius upinius ungurius (A.
rostrata), aptinkamos Indijos-Ramiojo vandenyny sankirtos (biogeografinis
regionas, apimantis Indijos vandenyno tropinius vandenis, vakarinés ir
centrinés Ramiojo vandenyno dalis ir jiiras Indonezijos teritorijoje) regione
(Aoyama & Tsukamoto 1997, Lecomte-Finiger 2003, Tzeng 2004). A. anguilla
ir A. rostrata rasiy atsiradimas ir paplitimas Atlanto vandenyne yra
diskutuotinas (Bastrop et al. 2000, Lin et al. 2002, Tsukamoto et al. 2002,
Minegishi et al. 2005). Nors dauguma Anguilla genties atstovy gyvena
tropikuose, bet A. anguilla, A. australis australis, A. australis schmidti, A.
dieffenbachii, A. japonica ir A. rostrata yra randami vidutiniy platumy klimato
juostoje (Aoyama 2009). Skirtingose klimato juostose gyvenanciy upiniy
unguriy rusiy ekologija, ypa¢ migracijy pobudis, ir reikSmé zmogui skiriasi

(Wouthuyzen et al. 2009). Visos $ios zuvys pasizymi gana sudétingu gyvenimo
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ciklu, nes, priklausomai nuo savo amziaus, biina jvairiy morfologiniy formuy,
kurios gyvena skirtingoje aplinkoje (Watanable et al. 2008, Inoue et al. 2010,
Munk et al. 2010).

Pati Anguilla gentis priskiriama upiniy unguriy (Anguillidae) Seimai, kuri
priklauso unguriazuviy (Anguilliformes) biriui (Lecomte-Finiger 2003).
Pastarasis yra priskiriamas tarptinzuviy (Elopomorpha) antbiiriui, nes visi
biriai, kurie yra priskiriami Siam antbiriui, pasizymi viena bendra ir esmine
charakteristika: $§iy Zuvy gyvenimo cikle yra aptinkama leptocefalo (ypatingos
iSvaizdos lerva) stadija (Inoue et al. 2004, Lin et al. 2005).

Visos Anguilla genties riiSys yra tinkamos maistui, bet didziausia
komercine reikSme pasiZymi penkios vidutiniy platumy klimato juostoje
gyvenancios rasys: A. anguilla, A. rostrata, A. japonica, A. australis ir A.
dieffenbachii (Doole 2005, Lago et al. 2012). Paminétos penkios risys yra
vienos i§ vertingiausiy komerciniy zuvy rusiu Azijoje, Europoje, Amerikoje,
Australijoje ir Naujojoje Zelandijoje (Kearney et al. 2008, Minegishi et al.
2012). Skirtingai nuo kai kuriy mureny rasiy, Anguilla genties atstovai néra
pelningi akvariumininkystés verslui, tad gyviiny parduotuvése neaptinkami, o
vartojami maistui: per metus visame pasaulyje yra suzvejojama mazdaug
250000 t upiniy unguriy (Silfvergrip 2009). Nors intensyviausiai Anguilla
genties Zuvys maistui vartojamos Azijos Salyse, tac¢iau pastaruoju metu didéja
Sios genties rusiy, ypaC A. rostrata, A. japonica ir A. australis, produkty
asortimentas Europoje (Trautner 2006, Keszka et al. 2009).

Siuo metu dirbtinio Anguilla genties atstovy ar ju hibridy (Burgerhout et
al. 2011) veisimo technologijos dar néra pakankamai gerai iStobulintos, tad ju
naudojimas ekonomiskai neatsiperka (Maes & Volckaert 2007). Todél
mazdaug 95% vartojamy maistui upiniy unguriy yra uzauginami akvakultiiroje,
kuri pagrista unguriy jaunikliy, tipisku atveju, tai yra stikliniai unguriukai, bet
gali buti ir pigmentuoti unguriukai ar jauni geltonieji unguriai, gaudymu
vienoje geografinéje vietovéje ir jzuvinimu (angl. restocking) bei auginimu iki
prekinés i$vaizdos kitoje geografinéje vietovéje (Tzeng 2004, Zompola et al.

2008, Verreault et al. 2009). Deja, tokia veikla yra bitina salyga sékmingam
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Siy Zuvy verslininkystés uZztikrinimui ir ji yra visiSkai priklausoma nuo
natiiraliy Anguilla genties atstovy populiaciju (Lamson et al. 2009, Minegishi
etal. 2012).

A. anguilla gyvenimo ciklas. RaSis pasizymi semelparija (angl.
semelparity), tad konkretus individas per savo keliy mety ar keliy deSimtmeciy
trukmés (Virbickas 2000, Palstra et al. 2008) gyvenima nerSia tik viena karta
(Bastrop et al. 2000, Edeline et al. 2007). Europinio upinio ungurio gyvenimo
ciklas (1 pav.) pasizymi fakultatyvine (Edeline 2007) katadromija (Maes et al.
2005), t. y. Sios zuvys nersia juroje, bet ju maitinimasis ir augimas dazniausiai
vyksta ne jiiroje, o géluose vandenyse, ir dviem metamorfozémis (Van
Ginneken et al. 2007). Pirmoji metamorfozé jvyksta, kuomet leptocefalas
pavirsta | stiklinj unguriuka, o antroji — kuomet geltonasis ungurys pradeda
,sidabréti keiCiantis ktino atspalviui (angl. silvering) ir tampa sidabriniu
unguriu. Pazymétina, kad antroji metamorfozeé néra tikroji metamorfoze, nes ji
pasizymi laipsniSkumu ir griztamumu (Palstra et al. 2011). Nepaisant ilgalaikiy
ir intensyviy tyrin€jimy Sios Zuvies biologija dar néra pakankamai iSsamiai
iStirta, kadangi vis dar trikksta informacijos apie europinio upinio ungurio
gyvenimo cikla (Van Ginneken & Maes 2005).

Be 1 pav. pavaizduoty pagrindiniy gyvenimo ciklo stadijy, literatiiroje
kartais minima preleptocefalo stadija — iSsiritusi i$ ikro lerva, kuri turi trynio
maiselj ir riebalinj laseli, kuriais maitinasi (Virbickas 2000, Miller 2009).
Kadangi pigmentuoto unguriuko (angl. elver) stadija yra trumpalaiké tarpiné
stadija tarp aiSkiai iSreiksty stiklinio unguriuko ir geltonojo ungurio stadijy, tad
pakankamai daznai ji yra neminima. Be to, kartais $i stadija yra minima
apibiidinant stiklinius unguriukus (Lecomte-Finiger 2003). Todél tais atvejais,
kuomet 1§ turimy Saltiniy neaisku, ar tai yra stikliniai unguriukai, pigmentuoti
unguriukai, ar jauni geltonieji unguriai, racionalu naudoti unguriy jaunikliy
sqvoka. Kai kurie mokslininkai vietoj geltonojo ungurio ir sidabrinio ungurio
stadijy sitilo i§skirti kelias papildomas stadijas (Durif et al. 2005). Siy stadijuy

iSskyrimas yra grindZiamas ,,sidabréjimo® proceso laipsniSkumu bei Zuvy
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fiziologiniais ir morfometriniais parametrais. Palstra et al. (2011)
eksperimentai patvirtina tokiy papildomy stadiju iSskyrimo svarba, kuomet

tirlamas ungurio ,,sidabréjimo* procesas ir lytinis brendimas.

1 pav. Europinio upinio ungurio — A. anguilla gyvenimo ciklas: 1 — nerstas; 2 —
pelaginiai ikrai; 3 — leptocefalas; 4 — stiklinis unguriukas; 5 — pigmentuotas
unguriukas; 6 — geltonasis ungurys; 7 — sidabrinis ungurys; punktyru pazyméta
migracija i§ kontinento | nerStaviete.

Manoma, jog A. anguilla ir A. rostrata nerStavietés yra Sargaso jiiroje
(Van Ginneken et al. 2007, Munk et al. 2010); Siy rusiu natiiralis gyvybingi
hibridai yra aptinkami Islandijoje (Kuroki et al. 2008, Gagnaire et al. 2009).
Pazymétina, jog iki Siol Sargaso jiiroje mokslininkams nepavyko stebéti
nerSianciy europiniy upiniy unguriy ar aptikti jy ikry, bet rasta maZesniy nei 10
mm leptocefaly (Van Ginneken & Maes 2005). Dél Sios priezasties informacija
apie Siy Zuvy elgsena nersto metu ir ankstyvas gyvenimo stadijas gaunama tik
netiesioginiu biidu. PavyzdZiui, optimalios aplinkos salygos europiniams
upiniams unguriams ner$ti buvo vertinamos paleidus mikroschemomis
zymétus, lytiSkai subrendusius (panaudoti hormonai) gyvinus | Sargaso jura ir
nuotoliniu biidu fiksuojant ju elgesi bei vandens parametrus (Fricke & Kaese

1995). Nustatyta 18,7-18,8°C temperatiira ir 250-302 m gylis indikuoja, jog
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nerStas turéty vykti Siltame vandenyje, virSutiniuose jiros sluoksniuose.
Sprendziant 1§ turimy duomeny, europiniai upiniai unguriai sugeba nuplaukti |
Sargaso jira (5000-6000 km), ju nerStas yra kolektyvinis, o vislumas — iki 9
milijony 0,9-1,4 mm didumo ikreliy (Virbickas 2000, Van Ginneken & Maes
2005, Van Ginneken et al. 2005).

IS pelaginiy ikry iSsirita lervos, kurios Siek tiek paaugusios igauna
specifing iSvaizda ir vadinamos leptocefalais (Miller 2009). Toks lervinés
stadijos pavadinimas atsirado todé¢l, kad anksCiau buvo manyta, jog tai yra
atskira zuvy rasis: Leptocephalus brevirostris (Lecomte-Finiger 2003).
Leptocefalai yra skaidriis, nes jie dar neturi i$sivys¢iusiy eritrocity (Silfvergrip
2009). Kuo konkreciai leptocefalai minta ir kaip jie yra jtakojami mitybinés
bazés Sargaso juroje yra nezinoma (Munk et al. 2010). Padarius prielaida, kad
leptocefalai aktyviai nejuda, o tik yra neSami Golfo srovés, apskaiciuota, jog
jiems nukeliauti 1§ Sargaso juros | Europa reikia ne maziau kaip 10 meénesiy
(Bonhommeau et al. 2009). Ankstesnio Kettle & Haines (2006) modeliavimo
metu apskaiCiuota, jog trumpiausia leptocefaly kelioné trukty mazdaug dvejus
metus. Taigi, Siuo metu vis dar tritksta informacijos apie leptocefaly migracija,
todel priimta manyti, jog $i migracija trunka nuo 6 ménesiy iki 3 mety.

Kuomet 70-85 mm (Boétius & Harding 1985, Kuroki et al. 2008)
leptocefalai pasiekia kontinenta, jvyksta metamorfozé ir jie igauna tipiSka
ungurio forma (Edeline et al. 2007). Tokie unguriai yra mazdaug 55-80 mm
ilgio, sveria maziau nei 1 g ir yra permatomi (Ringuet et al. 2002); todél
vadinami stikliniais unguriukais. Priklausomai nuo vandens temperatiiros §ios
vystymosi stadijos trukmé yra 20-160 dieny (Albert et al. 2006). Stikliniai
unguriukai gali apsigyventi jiirose, estuarijose arba migruoti | upes (Edeline
2007). Kol vandens temperatiira yra Zemesné nei 10-12°C, tol aktyvi migracija
1 upes nevyksta, o stikliniai unguriukai telkiasi estuarijose (Dekker 2004).
Kuomet dél pigmentacijos stikliniy unguriuky kiinas tik pradeda prarasti
skaidruma, jie vadinami pigmentuotais unguriukais (Albert et al. 2006).

Tokiems unguriams pradeda augti dantys ir jie tampa plésris. TipiSku atveju,
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minimi poky¢iai atsiranda stikliniams unguriukams masiSkai beplaukiant pries
upés srove ir ieSkant tinkamy gélavandeniy buveiniu.

Suradus tinkama buveing, pigmentuotas unguriukas tampa séslus ir
pradeda intensyviai maitintis. Si kontinentiné keliy mety ar deSimtmeéiy
augimo fazé prasideda, kuomet gyviino kiinas tampa 100 mm ilgio ir vadinama
geltonojo ungurio stadija (Ringuet et al. 2002), nes tokiy unguriy kiinas yra
gelsvo arba Zalsvo atspalvio (Dekker 2004, Dannewitz et al. 2005). Manoma,
kad buveines geltonieji unguriai renkasi neatsitiktinai, nes skirtingo dydzio
individai gyvena skirtingoje aplinkoje (Costa et al. 2008). Geltonieji unguriai
minta bentosiniais bestuburiais, smulkiomis Zuvimis, vingiliais, varlémis
(Virbickas 2000).

Riisiai buidingas aiskiai iSreikStas lyties dimorfizmas, nes patinai subrgsta
anksciau ir yra gerokai mazesni uz pateles (Winter et al. 2007, Kettle et al.
2010). Skirtingai nuo ankstesniy stadiju, geltonojo ungurio stadijos individai
jau gali buti lytiSkai diferencijuoti (Huertas & Cerda 2006). Pati lyties
diferenciacija priklauso ne nuo konkre¢iy chromosomy, o nuo stikliniy
unguriuky ar pigmentuoty unguriuky tankio tam tikrame vandens turyje. Kuo
didesnis individy tankis, tuo daugiau atsiranda patiny.

LytiSkai brgstancius ungurius priimta vadinti sidabriniais unguriais, nes
po sidabréjimo proceso ju kiinas tampa sidabrinés spalvos (Durif et al. 2005).
IS tikryjy, Sie unguriai dar néra visiSkai lytiSkai subrendg, o subrgsta tik
kelionés | Sargaso jira metu ar nusigave | nerStaviet¢ (Palstra et al. 2008).
Anksciau ,,sidabréja® vyriskos lyties individai (>4 mety amziaus), véliau —
moteriskos lyties individai (>7 mety amziaus) (Van Ginneken et al. 2007).
Migracija vyksta jvairiu mety laiku ir priklauso nuo geografinés vietoveés
(Maes & Volckaert 2007). Pavyzdziui, 1§ Lietuvos ezery unguriai
intensyviausiai migruoja balandzio-geguzés ir rugséjo-spalio ménesiais, i$
Kur$iy mariy { jira — vidurvasaryje (Virbickas 2000), 0 i§ Airijos Sanono upés
migracija vyksta rudenj-ziema (Cullen & McCarthy 2003). Prie§ keliaujant
ir/arba beplaukiant { Sargaso jiira, unguriams ivyksta daug morfologiniy,

fiziologiniy ir elgsenos pakitimy (Fricke & Kaese 1995, Lintas et al. 1998, Van
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Ginneken et al. 2007). Dazniausiai literatiiroje minimi pakitimai: kiino
patamséjimas, padidéjusios akys, Zziomenuy iStjsimas, kauly ir raumeny
demineralizavimasis, virskinamojo trakto atrofikacija, gonady vystymasis.
Nors pastaruoju metu priimta manyti, jog sidabriniams unguriams norint
pasiekti nerStaviete reikia jveikti mazdaug 5000-6000 km distancija, taciau
priklausomai nuo geografinés vietovés Sis atstumas gali biiti Zymiai mazZesnis
arba didesnis (Kettle et al. 2010). Maziausias atstumas biity 2500 km, o
didZiausias daugiau nei 7000 km. IS atlikty eksperimenty yra Zinoma, jog 6000
km distancija sidabrinis ungurys galéty jveikti per 180 dieny (Van Ginneken et
al. 2005). Siy zuvy plaukimas yra labai efektyvus, lyginant su tirty Salmo
genties rasiy plaukimu. Kadangi beplaukiantys 1 nerStavietg¢ individai
nesimaitina, tad §iuo metu jy ekologijos tyrimy truksta (Van Ginneken & Maes
2005).

Siame skyrelyje pateiktos Zinios apie europinio upinio ungurio gyvenimo
cikla téra esminé informacija, tad daug kas liko nepaminéta. Nors Sios Zuvies
biologija vis dar nepakankamai istirta, taiau giminingos rusies — japoninio
upinio ungurio — A. japonica atlikti tyrimai (Chow et al. 2009, Kurogi et al.
2011, Yoshinaga et al. 2011) teikia vil¢iy, kad pagaliau pavyks pagauti
Sargaso jiiroje nerSiancius europinius upinius ungurius ir galiausiai i$siaiskinti

Siy Zuvy gyvenimo ciklo paslaptis.

A. anguilla skaitlingumo mazéjimo problematika ir apsauga. Vykdant
ilgametg stebésena nustatyta, kad prie§ kelis deSimtmecius staiga pradéjo
mazeéti | kontinenta atplaukianciy stikliniy unguriuky (Cucherousset et al.
2007). I8 pat pradziy juy gerokai sumaz¢jo tik Baltijos juros regione, taciau jau
1980 metais visoje Europoje fiksuotas 90% stikliniy unguriuky pasipildymo
(angl. recruitment) nuosmukis (Dekker 2004). Unguriy populiacijos gausumo
sumaz¢jimas turéjo reikSmingos itakos Sios Zuvies iStekliy eksploatacijai.
Pavyzdziui, 1955-1975 metais KurSiy mariose per metus buvo suzvejojama po
200-480 t, o Lietuvos zvejy po 100-260 t, europiniy upiniy unguriy, kuomet

per pastaruosius deSimtmecius jy buvo sugaunama tik 27-87 t (Virbickas
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2000). Siuo metu natiralus stikliniy unguriuky pasipildymas Europoje tesiekia
1%, lyginant su tuo pasipildymu, kuris fiksuotas 1960 metais (Trautner 2006).
Kadangi | Baltijos jiros regiona atplaukianciy stikliniy unguriuky biidavo
santykinai nedaug, lyginant su Vakary Salimis, tad po unguriu populiacijos
gausumo sumazéjimo stikliniy unguriuky pasipildymas Siame geografiniame
regione beveik nebevyksta (Westin 2003). Vélesni moksliniai tyrimai parodé,
jog Zymus europiniy upiniy unguriy skaitlingumo sumazéjimas Europoje
galéjo 1vykti dél abiotiniy, biotiniy, antropogeniniy ar genetiniy veiksniy
(Ringuet et al. 2002, Edeline 2007, Jakob et al. 2009, Pujolar et al. 2009).
Dazniausiai literatiiroje minimos prieZastys yra pernelyg intensyvi
verslininkysté (Wysujack 2007), nematodo Anguillicola crassus paplitimas
Europoje (Kennedy 2007), buveiniy netektis (Kettle et al. 2010), vandens
uzterStumas chemikalais (Van Ginneken et al. 2009, Geeraerts & Belpaire
2010), klimatiniai pokyciai Sargaso juroje (Friedland et al. 2007,
Bonhommeau et al. 2008) ir migraciju trukdziai (Winter et al. 2007). Kadangi
konkreti europinio upinio ungurio skaitlingumo sumazéjima lémusi priezastis
yra nenustatyta, tad manoma, jog riiSis patyré¢ kompleksini neigiamy veiksniy
poveiki. Pazymétina, jog per pastaruosius deSimtmecius Zymiai sumaz¢jo ne
tik A. anguilla sugavimy apimtys Europoje, bet ir A. japonica ir A. rostrata
sugavimy skai¢ius Azijoje ir Amerikoje, atitinkamai (Tzeng 2004, Albert et al.
2006). Be to, pastaruoju metu pradéjo mazéti ir A. australis bei A. dieffenbachii
iStekliai (Doole 2005, Allibone et al. 2010, Kearney et al. 2011).

Sprendziant i§ modeliavimo rezultaty, net uzdraudus visa europiniy
upiniy unguriy zvejyba, populiacija tapty skaitlinga tik po mazdaug 80 mety
(Astrom & Dekker 2007). Todél siekiant apsaugoti A. anguilla rii§j, pries
kelerius metus nuspresta ja jrasyti { CITES (angl. International Council for the
Exploration of the Sea) sarasa (Maes & Volckaert 2007). Tas 1émé zenkly Sios
rasies unguriy jaunikliy transportavimo i Azijos rinka sumazgjima ir griezta
kontrole prekiaujant. IStekliy atkiirimas Europoje yra pagristas Zvejybos
kontrole, migracijos barjery poveikio rii§iai mazinimu ir unguriy iZuvinimu

(Cucherousset et al. 2007). Tokiu biidu yra siekiama, kad kasmet i$ kiekvienos
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Europos Sajungos narés vandens telkiniy iSplaukty 40% sidabriniy unguriy

(Dorow et al. 2009).

A. anguilla — modeliné rasis. Nors europinio upinio ungurio gyvenimo
ciklas yra sudétingas ir §iai riiSiai budingos tolimos migracijos, ta¢iau Schmidt
(1923) darbai pagrindé¢ Sios riiSies panmiksijos paradigma. Taigi, jau nuo 1923
mety europinis upinis ungurys yra tapes vienu i§ dazniausiai naudojamy
panmiksijos paradigmos pavyzdziy. Nepaisant neseniai atsiradusiy diskusijy
(Dannewitz et al. 2005), si tendencija tgsiasi ir musy laikais (Vasemégi 2009,
Avise 2011). Iki Siol priimta manyti, jog yra viena europinio upinio ungurio
populiacija, kurioje individai placiai iSplinta po ivairias buveines kontinente,
bet sugriZzusios 1 nerStaviet¢ Zuvys poruojasi atsitiktinai. Pazymétina, kad
populiacinés genetikos tyrimuose europinis upinis ungurys yra vertinga
modeliné riiSis ne tik tiriant panmiksija, bet ir siekiant jvertinti vandenyno
veiksniy itaka Sios riiSies populiacinés-genetings struktiiros formavimuisi
(Daemen et al. 2001). Kadangi §i rasis kartu su jai gimininga raSimi —
amerikiniu upiniu unguriu nerSia Sargaso juroje, o ju hibridai randami tik
Islandijoje (Kuroki et al. 2008), tad Sios zuvys yra puikiis modeliniai
organizmai tiriant genetiniy veiksniy jtaka reprodukcinei izoliacijai gamtoje
(Gagnaire et al. 2012). Be to, Sios dvi rasys gali biiti panaudotos, kuomet
siekiama iStirti genetinius veiksnius jtakojancius Siy gyviiny migracijos pobudi
(Liedvogel et al. 2011). Nors abi raSys nerSia Sargaso jiroje, Atlanto
vandenyne, tac¢iau A. anguilla neatsitiktinai keliauja i Europa, o A. rostrata — {
Amerika.

Europinis upinis ungurys yra prisitaikgs migracijoms 1§ straus i gelus
vandenis, todél yra daznas katadromijos pavyzdys vadovéliuose (Silfvergrip
2009) ir vertinga modeliné rusis osmoreguliacijos, ypa¢ molekuliniy ir
fiziologiniy adaptacijy (Kalujnaia et al. 2007), ir gélyju vandeny evoliucinés
ekotoksikologijos (angl. freshwater evolutionary ecotoxicology) (Maes et al.
2005) tyrimuose. Si zuvis yra puikus bioindikatorius (Belpaire & Goemans

2007): kontinente gyvena bent kelis metus, gali uzaugti iki 1,2 m ilgio

19



(Virbickas 2000), yra pléSrus, sukaupia daug riebaly ir aptinkamas skirtingose
buveinése. RiiSies gebéjimas gyventi jvairiose buveinése taip pat gali biiti
panaudotas rySio tarp zuvu vidurGi§inés jvairovés ir natiralaus mirtingumo
tyrimuose (Bevacqua et al. 2011). Kadangi europinis upinis ungurys pasizymi
didele galvy dydzZio ivairove, kuri nepriklauso nuo individy kiiny ilgiy, tad
Cucherousset et al. (2011) pasirinko $ia zuvi kaip tinkama modelinj organizma,
siekdami istirti, kaip skirtinga mityba, nulemta galvos formos, atsiliepia

konkretaus individo prisitaikymui prie aplinkos (angl. fitness).
3.1.2. ESerys

Trumpa Perca genties apZvalga. Siuo metu pasaulyje yra Zinomos trys
rasys (P. flavescens, P. fluviatilis, P. schrenki) priklausancios gélavandeniy
eSeriy (Perca) genciai. P. flavescens (geltonasis amerikinis eSerys) randamas
Siaurés Amerikoje (Brown et al. 2009), P. fluviatilis (paprastasis europinis
eSerys) placiai paplites Eurazijoje (Virbickas 2000, Yang et al. 2012), o P.
schrenki (balchasinis eSerys) yra saugoma endeminé riiSis, kuri aptinkama
Kazachstane, BalchaSo eZero baseine (Dukravets 1998). Visy Siy zZuvy rusiy
natliralus paplitimas yra pakitgs del Zmogaus veiklos. Pavyzdziui, dél
intensyviy jZuvinimy geltonasis amerikinis eSerys §iuo metu Amerikoje ir
Kanadoje aptinkamas uz savo natiiralaus paplitimo arealo (Parker et al. 2009),
o de¢l tarpkontinentiniy Zuvy translokacijy, Siuo metu paprastasis europinis
eSerys aptinkamas ne tik Eurazijoje, bet ir Australijoje (Morgan et al. 2004).
Po 1960 metais prasidéjusiu balchasinio eSerio izuvinimy uZ jy natiiralaus
paplitimo arealo atsirado $ios ir paprastojo europinio eSerio riiSiy hibridizacijos
atvejy (Dukravets 1998). Mokslinéje literatiiroje taip pat apraSomi reti Perca ir
Sander genciy atstovy natiiralios hibridizacijos atvejai (Kahilainen et al. 2011).
Visy gélavandeniy eSeriy genties rusiy iSvaizda, biologija ir ekologija yra
panasi. Tai yra plésrios, nereiklios gyvenimo salygoms, dryzuotos, kuprotos,

verpstés formos gélavandenés zuvys, kurios turi didele itaka gély bei apysiiriy
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vandeny ekosistemy formavimuisi (Balkuviené et al. 2003, Svanbédck & Eklov
2006, Bergek & Bjorklund 2009, Olsson et al. 2011, Rosauer et al. 2011).

Pati Perca gentis priskiriama eSeriniy (Percidae) Seimai, kuri priklauso
eSerzuviy (Perciformes) biriui (Sloss et al. 2004). Pastarasis yra gausiausias,
rasiy skai¢iumi, zuvy (Pisces) antklasio biirys (Zabotkina et al. 2009), kurio
atstovai pasizymi diploidija (Leggatt & Iwama 2003), ir priskiriamas
Siurksciazvyniy (Percomorpha) antbiriui (Chen et al. 2012), kurio taksonomija
Siuo metu yra neiSbaigta pagrindinai dél didelio riisiy skai¢iaus (~15322) ir
didelés Sio antbiirio smulkesniy grupiy ivairovés (Yagishita et al. 2009).

Visos gélavandeniy eSeriy genties riiSys yra tinkamos maistui, bet dél
objektyviy priezas€iy Siuo metu balchaSinio eSerio komerciné reikSmé
apribota. Tiek geltonasis amerikinis eSerys, tiek paprastasis europinis eserys,
yra svarbiis verslinés ir megéjiskos ziklés objektai (Balkuviené et al. 2003,
Rosauer et al. 2011). Nors dazniausiai sugaunami P. fluviatilis rusies atstovai
btina 15-28 cm, 70-500 g, 4-9 mety amziaus, taciau Sios rusies individai gali
uzaugti iki 50 cm ilgio, o ju svoris gali siekti 2,5 kg (Virbickas 2000). P.
flavescens riiSies individai yra mazesni — retai sugaunami didesni nei 30 cm

ilgio ir 1 kg svorio individai (Brown et al. 2009).

P. fluviatilis gyvenimo ciklas. RuSis pasizymi iteroparija (angl.
iteroparity), tad konkretus individas per savo gyvenima, kurio trukmé gali
virSyti 17 mety (Balkuviené et al. 2003), gali dalyvauti keliuose naujos
generacijos formavimo procesuose (Blanchard et al. 2005). Rasiai biidingas
lytinis dimorfizmas: patelés auga greiiau ir uzauga didesnés, lyginant su
patinais (Rougeot et al. 2002). Lytis apspresta konkre¢iy chromosomuy: patelés
turi XX chromosomas, o patinai — XY chromosomas. Diploidinis chromosomuy
rinkinys sudarytas 1§ 48 chromosomy (Virbickas 2000). Paprastieji europiniai
eSeriai lytiskai subrgsta 2-4 mety amziaus (Bergek & Bjorklund 2009). Nerstas
prasideda pavasari, kuomet vandens temperatira siekia 8-10°C (Cech et al.
2011). Nors uzdary vandens telkiniy eSeriu populiaciju nerStas vyksta ju

gyvenamosiose vietovése, taciau kai kurios eSeriy populiacijos prieS nerSta
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pasizymi migracijomis (Nesbe et al. 1998b, Olsson et al. 2011). Pavyzdziui,
Siuo metu jtariama, jog eSeriai nenerSia Baltijos juroje, prie Lietuvos kranty, o
1§ Baltijos jiiros migruoja | nerStavietes, kurios yra KurSiy mariose arba
Nemuno upés zemupyje (Paulauskas & Lozys 2001, Sruoga et al. 2007b).
Skirtingai nuo giminingos paprastojo sterko — Sander lucioperca (L.) rasies
(Lappalainen et al. 2003), esSeriai nestato lizdy, o nerSia sekliuose vandenyse
ant jvairiy jau esamy substraty ar augaly (Snickars et al. 2010); panasu, kad
substrato pasirinkimas yra neatsitiktinis. Rii$iai biidinga poligamija: kuomet
patelés iSnerSia visus ikrus vienu kartu (Castets et al. 2012), keli patinai juos
apvaisina (Thorpe 1977). Vislumas: 10-300 ttkstanciy 2,3-2,8 mm dydzio
lipniy, gelsvu ikreliy, kurie dazniausiai randami 0,3-1 m ilgio kaspiniskose
détyse (Virbickas 2000). Tévai palikuonimis nesirtipina (Teletchea et al. 2009).
Palikuoniy iSgyvenamumas sekliuose ezeruose yra zymiai jtakotas ve¢jo ir
bangu (Cech et al. 2011). Embrionai vystosi 8-11 pary, o issiritusios lervos
btuna 4,5-6 mm dydzio (Virbickas 2000). Lervai pasiekus 15-18 mm dydi,
formuojasi Zvynai ir lerva tampa mailiumi, kuris minta bestuburiais. Jauni
eSeriai dazniausiai plaukioja guotuose, kuriuose yra daug giminingy individy
(Gerlach et al. 2001). Manoma, kad guoty sudarymas ir palaikymas priklauso
nuo individy geb¢jimo skirti savo guoto kvapa, nuo kity guoty kvapuy
(Behrmann-Godel et al. 2006) bei individy dydzio (Vainikka et al. 2012).
Dideli eSeriai linkg gyventi atskirai nuo savo gentainiy ir maitintis ezery

gilumose (Balkuviené et al. 2003).

P. fluviatilis — modeliné rasis. Sickiant iSsamiau iSsiaiskinti kokie
veiksniai, ir kokios ju tarpusavio saveikos, inicijuoja zuvy reprodukcija, Wang
et al. (2006) savo tyrimams kaip modeling risi pasirinko paprastaji europini
eSeri. Dél P. fluviatilis moteriskos lyties individy savybés iSnersti visus turimus
ikrus vieno ner§imo metu, §i rusis taip pat yra vertinama oocity proteomikos
tyrimuose: kaspiniSkos détys, su daugybe ikry, suteikia galimybg tuo paciu
metu tirti tiek embriony ir lervy vystymasi, tiek oocity morfologija ir

biochemines savybes (Castets et al. 2012). Kadangi eSeriai nepasizymi
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tolimomis migracijomis, tad jie daZznai panaudojami aplinkos monitoringo
programose. Lietuvoje paprastasis europinis eSerys buvo pasirinktas
genotoksiniams bei radiologiniams tyrimams (Cepanko et al. 20086,
Andreikénaité 2010). Pastaruoju metu Sios riSies svarba taip pat didéja zuvy
populiacinés genetikos tyrimuose. Pavyzdziui, Nesbe et al. (1999), siekdami
1§siaiSkinti Europoje gyvenanciy gélavandeniy zuvy risiy filogeografijos ir
poledynmetiniy migraciju désningumus, dél paprastojo europinio eSerio
daznumo Siame kontinente, atsparumo jvairioms temperatiiroms bei neZymaus
1Zuvinimo poveikio, pasirinko eSeri modeline riSimi molekuliniams tyrimams.
Siekiant i$siaiSkinti riSiy formavimosi procesus, Bergek & Bjorklund (2007)
iStyré kelias vieno 24 km? ezero eSeriy imtis. Paaiskéjo, kad tirty eSeriy im¢iy
genetiniai skirtumai nulemti kriptiniy barjery, kurie gali buiti Zymiai daZnesni
nei buvo manoma iki Siol.

Reziumuojant, paprastasis europinis eSerys yra dazna versliné Zuvy rusis
Europoje (Snickars et al. 2010, Vainikka et al. 2012), tad Siuvo metu sukaupta
daug ziniy apie Sios zuvies biologija ir ekologija (Virbickas 2000, Svanback &
Eklov 2006, Kahilainen et al. 2011). Be to, pastaruoju metu gauséja Sios riisies
genetiniy tyrimy (Nesbg et al. 1998b, Behrmann-Godel et al. 2006, Olsson et
al. 2011, Yang et al. 2012). Visa tai salygoja mokslininky pasirinkima Zuvy

tyrimuose naudoti paprastuosius europinius eserius.
3.2. Antropogeniné veikla tiriamy Zuvy aplinkoje
3.2.1. A. anguilla jZuvinimas

Europinio upinio ungurio jZuvinimo veikla prasidé¢jo 1908 metais,
kuomet vokieciai ikiiré stikliniy unguriuky stoti Severne (Anglija) ir pradéjo
tiekti gyvus stiklinius unguriukus i Hamburga (Dekker 2004). Po antrojo
pasaulinio karo §i veikla tapo intensyvi, ypa¢ Baltijos juros regione (Westin
2003). Viena i§ pagrindiniy priezas¢iy, kodél stikliniai unguriukai buvo
masiskai jZuvinami Baltijos juros regione buvo bandymas iSsaugoti komercing

unguriy zvejyba Baltijos regiono Salyse. Kita priezastis — kai kuriy
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mokslininky pasiiilymas skatinti europinio upinio ungurio jZuvinimo veikla
Baltijos juros regione (Dekker 2003). Pastarasis pasiiilymas buvo paremtas
faktu, kad pietiniuose regionuose stikliniy unguriuky atplaukia per daug ir
todél ten vyksta intensyvi vidurii§iné konkurencija, o Siauriniuose regionuose —
prieSingai — yra daug resursy, bet mazai atplaukianciy stikliniy unguriuky.

Pirmieji iZzuvinimai Lietuvoje prasidéjo 1928-1939 metais, kuomet 3,2
milijonai pigmentuoty unguriuky buvo paleisti | eZerus esancius Vilniaus
regione (Shiao et al. 2006). 1970-1980 metais i§ vakary Europos Saliy buvo
isigyta unguriy jaunikliy uz 300 tukstan¢ius USD (Virbickas 2000). Lietuvoje
unguriy jaunikliais jZuvinami tik vidaus vandens telkiniai, iskaitant KurSiy
marias, o kai kuriose kitose Salyse unguriy jaunikliai paleidziami ir i Baltijos
jura (Limburg et al. 2003). Per 1995-2003 metus i KurSiy marias buvo paleista
263000 unguriy jaunikliy (Lin et al. 2007). Sprendziant i§ 2012 mety vasara
Lietuvos spaudoje pasirodziusiy praneSimy, 2011 metais { 21 valstybinés
reik§més vandens telkini buvo paleista 134000 unguriy jaunikliy, 2012 metais {
113 valstybinés reik§més vandens telkiniy buvo paleista 440000 unguriy
jaunikliy, o 2013 metais planuojama isigyti 0,75-1 milijong stikliniy unguriuky
ir jais vél jzuvinti 113 valstybinés reikSmés vandens telkiniy; viso projekto,
kuris baigsis 2014 mety pabaigoje, vert¢ yra 4,86 milijonai Lt. Kadangi
kiekvieno Lietuvos eZero jZuvinimas yra unikalus, o tarp artimy ezery vyksta
unguriy migracija, tad dazniausiai literatiiroje apibiidinama ne konkretaus
ezero, bet regiono situacija. Pavyzdziui, pirmasis tiesioginis jzuvinimas
Dringio ezere ivyko tik 2003 metais, kuomet | ezera buvo paleista mazdaug
140000 unguriy jaunikliy, taciau anksCiau buvo jZuvinami greta Sio ezero
esantys Aukstaitijos nacionalinio parko (ANP) ezerai (Pilecka-Rapacz &
Kesminas 2006); paskutinis ANP ezery izuvinimas datuojamas 1996 metais.
Todél dar 1993-2002 metais vykdyty tyrimy metu Balkuviené et al. (2003)
Dringyje sugavo unguriy (santykinis gausumas buvo 0,25%).

Nors kai kurie mokslininkai yra linke manyti, kad tokia unguriy
izuvinimo veikla yra neutrali ar net pozityvi (Dekker 2004), taciau kaip yra i$

tikryju néra tiksliai Zinoma, nes daugelio jZuvinimo programu efektyvumas
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likdavo nenustatytas (Shiao et al. 2006). Siekiant apsaugoti europini upini
ungurj nuo nykimo, ICES (angl. International Council for the Exploration of
the Sea) nusprendé vertinti unguriy jzuvinimo veikla kaip potencialiai zalinga.
Siuo metu daugéja duomeny, kad minéta istekliy gausinimo strategija yra isties
zalinga.

Reikéty akcentuoti, jog jzuvinimo veikla A. anguilla rasiai turi tiek
tiesiogini, tiek netiesiogini poveiki. Tiesioginis poveikis yra unguriy jaunikliy
gaudymas vienoje geografingje vietoveje ir paleidimas kitoje geografingje
vietovéje ir Sios veiklos pasekmés. Netiesioginis poveikis pasireiskia unguriy
jaunikliy Zuvimu juos gaudant, transportuojant ar auginant baseinuose (Ringuet
et al. 2002), lyciuy santykio pakitimu (Huertas & Cerda 2006), parazitiniy
infekcijy plitimu (Van Ginneken et al. 2004, Kennedy 2007, Jakob et al.
2009), sidabriniy unguriy nesugeb¢jimu iskeliauti 1§ nepratakiy ezery arba dél
migracijos trukdziy, atsiradusiy dél uztvanky, elektriniy ar kitu objekty
irengimo (Wysujack 2007).

Sunku buity jzvelgti teigiamus jzuvinimo veiklos aspektus A. anguilla
ruSiai. Pirma, Siuo metu yra neaiSku ar jzuvinti unguriai dalyvauja nerSto
procese (Westin 2003, Limburg et al. 2003). Jeigu bus atlikti tyrimai,
patvirtinantys, kad iZuvinti unguriai nesugeba migruoti iki nerStavieciy ir tuo
paciu nedalyvauja nerSto procese, tuomet paaiskés, kad 1zuvinimo programos
ne tik kad nepadeda atkurti Siy zuvy iStekliy, o tik dar labiau juos eikvoja.
Antra, §iuo metu vis dar nepakankamai istirta (Avise et al. 1986, Dannewitz et
al. 2005, Maes et al. 2006, Cagnon et al. 2011) ir suprasta (Vasemdgi 2009,
Kettle et al. 2010, Avise 2011) europinio upinio ungurio populiaciné-genetiné
struktiira. Tai, kad europinis upinis ungurys yra panmiksin¢ riiSis yra bitina
1zuvinimo veiklos prielaida, lyg ir turinti pateisinti Sig veikla, taciau atlikus
iSsamius unguriy populiacinés-genetinés struktiiros tyrimus $i prielaida gali
biti paneigta. Jeigu izuvinti unguriai dalyvauja nerSto procese, tuomet jie turi
itakos populiacinés-genetinés struktiros formavimuisi, o riSiai esant

nepanmiksinei, gali biiti prarasta dalis genetinés ivairoves.
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Kadangi netiesioginis europinio upinio ungurio jZuvinimo poveikis
neigiamai atsiliepia tiek rasiai, tiek verslininkystei, tad Sios veiklos neSama
zala bandoma sumazinti iki minimumo. Pavyzdziui, nematodo Anguillicola
crassus infekcija ne tik zymiai sumazino europinio upinio ungurio populiacijos
skaitlinguma, bet ir sukélé daug finansiniy nuostoliy akvakultiirai ir komercinei
unguriy zvejybai (Kennedy 2007).

Galiausiai, Anguilla spp. jZzuvinimo veikla neapsiriboja unguriy jaunikliy
introdukcijomis tik viename kontinente. Dar visai neseniai europiniai upiniai
unguriai buvo transportuojami ir { Azijos Salis (Ringuet et al. 2002). Taigi, dél
izuvinimo veiklos $iuo metu kai kuriy Anguilla genties riisiy, iskaitant europini
upini unguri, natiiralus paplitimas yra pakitgs (Maes & Volckaert 2007). Visai
neseniai Europoje buvo atrasta A. rostrata risies individy (Frankowski et al.
2009) ir panaSu, kad ateityje $i riiSis bus dazniau aptinkama Europoje, nes
amerikiniy upiniy unguriy jzuvinimo iSlaidos yra mazesnés nei europiniy
upiniy unguriy (Trautner 2006). Tokiy introdukcijy ilgalaikés pasekmés yra
neaiskios. Viena i§ galimy pasekmiy yra masiné A. anguilla ir A. rostrata
hibridizacija, jei $iuy rii$iy individai sugebéty kartu nuplaukti { Sargaso jiirg ir
ten nerSti. Kadangi ateityje, tieck Europoje, tiek Lietuvoje, tikétinas kity
Anguilla genties rusiy importavimas, prekyba bei vandens telkiniy jZzuvinimas
unguriy jaunikliais, tad bitina Siuos procesus kontroliuoti. Vienas 18
pagrindiniy biidy, leidzianciy jvertinti procesus, vykstancius populiacijose, tai
molekuliniy technologiju, skirty Anguilla genties rasiy identifikacijai,
naudojimas vykdant jZuvinty iStekliy stebésena ir kontroleg (Lago et al. 2012).

Apibendrinant, Anguilla genties jZzuvinimas néra tinkama ilgalaiké
alternatyva S§ios genties atstovy dirbtinio veisimo technologijoms, nes,
remiantis pateiktais europinio upinio ungurio {zuvinimo veiklos problematikos
pavyzdziais galima daryti prielaidas, kad tokia antropogeniné veikla kenkia
eksploatuojamoms unguriy raSims. Todél norint apsaugoti Sias rusis bitina

tobulinti dirbtinio veisimo technologijas (Maes & Volckaert 2007).
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3.2.2. Ukiné veikla Druksiy eZere

Druksiy ezeras tyvuliuoja ezeringiausioje (Jablonskis & Jurgelénaite
2007) Lietuvos teritorijos dalyje: Siaurés rytuose (2 pav.), prie Lietuvos,
Baltarusijos ir Latvijos valstybiy sieny.

Ceimuska
(EZeras)

Berzinis
(EZeras)

Smalva
{(Upelis)

Gulbiné
{Upelis)

Ri¢anka

N

Prorva
{Upelis)

Gulbinélé
(Upelis) =Y

Apyvardé
(Upelis)

2 pav. Druksiy eZero ir Ignalinos atominés elektrinés (IAE) lokacijos: punktyru
atskirtos skirtingos DriikSiy ezero dalys, atitinkamai priklausancios Lietuvai ir
Baltarusijai; rodyklés zymi vandens tékmés krypti upeliuose ir kanaluose. Paveikslas
parengtas remiantis Sarauskien¢ (2002) publikacija.

Siuo metu Dauguvos upés baseinui priklausantis ledyninés kilmés
Driksiy eZeras yra 49 km? ploto, 7,5 m vidutinio gylio bei 33,3 m didZiausio
gylio, eutrofinis vandens telkinys (141,6 m vir§ Baltijos jiiros lygmens), i kuri
iteka Lietuvos ir Baltarusijos teritorijjose esantys Apyvardé, Gulbing,
Gulbinélé, Smalva, Karosiné, Ri¢anka, D-1, D-2, D-3, D-4 bei D-5 upeliai, o
iSteka Prorva upelis (Jablonskis et al. 2007, Marciulioniené et al. 2011).
DriikSiai — didziausias Lietuvos ezeras, o §io ezero baseinas, kuriam priskiriami

Lietuvos (50%), Baltarusijos (32%) ir Latvijos (18%) teritorijose esantys
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miskai (42%), ezerai (22,5%), Zzem¢, skirta tikio reikméms (17%), ariama zeme
(10%), pelkynai (6,9%) ir keliai bei kiti Zzmogaus veiklos konstruktai (1,5%),
siekia 613 km? (Mazeika & Taminskas 2005, Mazeika et al. 2006). Tiek
pavirSiniai, tiek giluminiai DrikSiy eZero baseino resursai yra intensyviai
eksploatuojami, nes §is baseinas itakojamas urbanizacijos, pramonés ir Zemes
tikio plétros. Nors mazdaug 25 metus DriikSiy eZeras buvo naudojamas
Ignalinos atominés elektrinés (IAE) dvieju (dazniausiai vienu metu veiké tik
vienas i§ jy) Cernobilio atominés elektrinés tipo RBMK-1500 branduoliniy
reaktoriy vésinimui, taciau radiologiniy ir radioekologiniy tyrimy rezultatai
rodo, kad Cia gyvenancios Zuvys yra tinkamos Zmogaus mitybai, nes jose
susikaupusios radionuklidy koncentracijos yra nekenksmingos (Mazeika &
Motiejiinas 2003, Virbickas & Virbickas 2005, Nedveckaité et al. 2011). Zuvy
i1Steklial Siame ezere 2007 metais sieké vidutiniSkai 671,78 t, bet 1§ 14 zuvy
risiy didele biomase pasizyméjo tik paprastoji kuoja (Rutilus rutilus (L.), 38,7
%), eserys (Perca fluviatilis L., 15,7 %), paprastasis karSis (Abramis brama
(L)), 14 %), paprastasis lynas (Tinca tinca (L.), 12,1 %) ir paprastasis plakis
(Blicca bjoerkna (L.), 9,5 %) (Kesminas & Olechnoviciené 2008).

Iki Siol vykdyta ir Siuo metu tebevykdoma tking veikla DriikSiy ezere bei
Sio vandens telkinio baseine galime suskirstyti 1 kelis pagrindinius tipus:
zvejyba, DriikSiy eZero vandens nuotekio reguliavimas, IAE veikla ir jvairios
cheminés sudéties nuotekos i§ Visagino miesto ar gretimy teritorijuy aplink
Driksiy ezera (Sarauskien¢ 2002, Mazeika et al. 2006, Kesminas &
Olechnoviciené 2008, Marciulioniené et al. 2011, Nedveckaité et al. 2011).
Nors ir yra duomeny, jog nuotekos i§ Visagino miesto gali sukelti
genotoksinius efektus (Virbickas & Virbickas 2005), o zvejyba Druksiy ezere
vyksta nuo seno, taciau didziausia poveiki DriikSiy eZero ekosistemai turéjo jo
nuotekio reguliavimas XX amziaus pradzioje ir IAE veikla (Mazeika &
Taminskas 2005). Vien tik dél IAE veiklos DriikSiy ezero ekosistemos
evoliucijos pokyc¢iai buvo kelis Simtus karty intensyvesni, nei pokyciai
vykstantys natiraliose sistemose (Virbickas & Virbickas 2005). Deja, po

atominiy elektriniy veiklos nutraukimo ekosistemos niekada nesugrizta | ta
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buklg, kuri joms buvo biidinga prie§ pradedant veikti Sioms atominéms
elektrinéms. IS 23-26 Zzuvy risiy, gyvenusiy Druksiy ezere iki IAE veiklos
pradZios, Siuo metu teliko 14 zuvy rusiy (Kesminas & Olechnovicienée 2008).
Vykdomu DriikSiy ezero ekosistemos ir jos komponenty moksliniy tyrimy
svarba dar padidéty, jeigu biity igyvendintas planas Salia buvusios TAE

pastatyti nauja Visagino atoming elektring.
3.3. Populiaciné-genetiné struktiira
3.3.1. Zuvy populiacinés genetikos teoriniai aspektai

Viduri§iné genetiné jvairové, populiaciné-genetiné struktiira ir
genetiné diferenciacija. Kiekviena atskiros risies populiacija pasizymi
skirtingu genofondu, o ju visuma sudaro riiSies vidurii§ing geneting ivairove,
nes rusies areale niekada nebiina identisky aplinkos salygy (Marshall et al.
2010). Populiacingje genetikoje organizmy viduri§iné genetiné jvairove
suprantama kaip aleliy, haplotipy ir genotipy visuma, o jos pagrindiniai
parametrai yra aleliy, haplotipy bei genotipu dazniai, heterozigotiSkumas ir
polimorfizmas. Kadangi aleliy, haplotipy ir genotipu dazniai populiacijose
nuolat kinta, tad siekdami jvertinti iy dazniy pokycius turime vadovautis ne
tik vidurtiSinés genetinés ivairovés savoka, bet ir populiacinés-genetinés
struktiiros savoka. Laikre et al. (2005a) populiacing-geneting struktiira apibrézé
kaip r@iSies genetinés jvairovés pasiskirstymo pobiidi (angl. pattern)
populiacijose, t. y. ju viduje, ir tarp populiaciju. Deja, toks apibrézimas
neatsizvelgia 1 populiacinés-genetinés struktiiros savybg kisti. Taigi,
populiaciné-genetiné struktiira galéty buti apibrézta kaip populiacijos aleliy,
haplotipy ir genotipy bei ju dazniy poky€iy erdvéje ir laike del kryZminimosi
tipo, mutacijy, geny dreifo, geny srauto ir gamtinés atrankos visuma.
Populiacinés-genetinés struktiiros stabilumas gali biiti jvertintas Hardzio ir
Vainbergo pusiausvyra. Siekiant jvertinti riiSies populiacing-geneting struktiirg
bei nustatyti skirtumus tarp skirtingy populiaciju ar subpopuliaciju naudojame

genetinés diferenciacijos savoka. Dazniausiai genetiné diferenciacija vertinama
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pasitelkus F statistika, apskaiciuojant fiksacijos indeksa (Fst) (Ciftci &
Okumus 2002). Siek tiek re¢iau naudojami Fsr analogai, pavyzdziui @st, Gst

ir Rst (Marko & Hart 2012).

Populiacijy rySiai jurose. Populiaciju rySiu jurose (angl. marine
connectivity) tyrimas ir jy nustatymas yra sudétingas procesas, nes, skirtingai
nuo kontinenty ekosistemu, daugeliui vandens gyviiny rusiy biidingos lervinés
stadijos, kurios paplinta labai dideliame plote, todél ekologiniai tyrimai,
paremti organizmy stebéjimu ju lerviniy stadijy vystymosi metu ne visada yra
galimi (Féral 2002). Todél tokiais atvejais reikia pasitelkti alternatyvius tyrimo
metodus, pavyzdZziui tuos, kurie naudojami populiacinéje genetikoje: geny
srauto nustatymas i§ molekuliniy duomeny suteikia galimybg tirti populiacijy
rySius jurose netiesiogiai (Hedgecock et al. 2007).

Dauguma juros organizmy pasizymi dideliu geografiniu paplitimu,
ilgaamziskumu, vélyvu brendimu, dideliu vislumu ir mazu suaugéliy
iSgyvenamumu dé¢l kintan¢iy vandenyno salygu (Hedgecock & Pudovkin
2011). Daugumai tos pacios risies organizmy biidingi subtillis genetiniai
skirtumai, kuriuos populiaciniame lygmenyje daugiau lemia kiekybiniai
skirtumai, pavyzdziui, skirtingas mtDNR haplotipy skaicius ir ju daznis (Van
Ginneken & Maes 2005). Tiriant rasis, kurioms biidinga silpna arba sunkiai
tiriama genetiné struktirizacija (Selkoe et al. 2010), butina iStirti daug
individy. Remiantis skirtingu genetinés diferenciacijos pobiidZiu, aptinkamu
juros organizmy populiacijose, ir populiacijuy uzdarumo lygmeniu Hellberg et
al. (2002) isskyré SeSis skirtingus populiaciju rySiy jurose tipus: uzdara
populiacija, filogeografinis lizis (angl. phylogeographic break), geografinis
gradientas (angl. geographic cline), geny srauto tiltas (angl. stepping stone
gene flow), chaotiskas genetinis nevienodumas (angl. chaotic genetic
patchiness) ir plataus masto homogeniskumas (angl. broad-scale

homogeneity). Siy tipy schematinis pavaizdavimas pateiktas 3 pav.
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3 pav. Pagrindiniai tarppopuliaciniy rysiy tipai jiiriniy Zuvy populiacijose: A — uzdara
populiacija (pavyzdziui, tarp dvieju atskiry populiaciju nevyksta geny mainai); B —
filogeografinis lazis; C — geografinis gradientas; D — geny srauto tiltas (pavyzdziui,
vieng artimiausiy populiacijy pora su kita pora sieja ,.tiltai®); E — chaotiskas genetinis
nevienodumas (pavyzdziui, tokia struktiira budinga A. anguilla risiai); F — plataus
masto homogeniSkumas; apskritimai ir elipsés Zymi atskiras populiacijas; skirtingo
intensyvumo spalva pazyméti apskritimai, elipsés ir unguriy vystymosi stadijos
atspindi tarppopuliaciniy ir vidupopuliaciniy genetiniy skirtumy masta; abipusés
rodykles indikuoja intensyvy geny srauta tarp artimy populiacijy pory; kvadratai Zymi
nedideles tarpines teritorijas, per kurias vyksta geny srautas tarp tolimu populiacijuy;
leptocefaly ir stikliniy unguriuky siluetai Zymi ankstyvesnes postembrioninio
vystymosi stadijas, o kontinente gyvenancius geltonuosius ungurius zymi didesniy
unguriy siluetai.

Uzdara populiacija (3A pav.) — populiacija, kuri pasizymi iSreikSta
genetine diferenciacija nuo gretimy populiacijy. Tokios populiacijos daznai
pasizymi unikaliais aleliais (angl. private alleles). Unikalas aleliai — aleliali,
kurie yra randami tik tose populiacijose, kuriose jie atsirado. Pagrindiniai
mechanizmai, kurie atskiria zuvy rii§iy populiacijas, yra apribotas iSplitimas
(angl. restricted dispersal) ir individy gebéjimas sugriZti | ju tévy nerstavietes
(angl. natal homing) (Laikre et al. 2005a). Uzdaros populiacijos yra biidingos
atlantinés menkés — Gadus morhua L. (Gadidae) rasiai (Hauser & Carvalho

2008 bei nuorodos $iame darbe). Sios riisies populiaciju izoliacija yra nulemta
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vandenyno sroviy, gelmés ar kity izoliacijos mechanizmy, pavyzdziui,
biologiniy barjery.

Filogeografinis lizis (3B pav.) — genetinés diferenciacijos tarp
populiaciju atsiradimas d¢l praeityje egzistavusiy biogeografiniy barjery.
PaZzymétina, jog biogeografinis barjeras gali tebeegzistuoti tarp tiriamy
populiaciju. Geriausiai Zinomas filogeografinis luZis yra prie Canaveralio
kysulio (JAV, Florida). Sis filogeografinis laZis jtakoja keliy bestuburiy ir Zuvy
risiy populiacijy geneting diferenciacija.

Geografinis gradientas (3C pav.) — tolygiai kintantis aleliy dazniy pokytis
tarp skirtingy geografiniy vietoviy. Geografiniy gradienty atradimas jiirose
gyvenanciy organizmy populiacijose dazniausiai parodo, jog tose populiacijose
geny srauto poveikis yra maZesnis uZz gamtinés atrankos poveiki. Vadinasi,
vienas 1§ budy kaip susiformuoja geografiniai gradientai yra skirtingas
gamtinés atrankos poveikis populiacijos individams priklausomai nuo
pastaryjy iSplitimo erdvéje. Geografiniai gradientai taip pat gali susiformuoti,
kuomet tarp ilgesni laiko tarpa atsiskyrusiy populiacijy véel atsiranda geny
mainai. Geografiniai gradientai buvo rasti tiriant dvi Gadidae Seimos risis, t. y.
atlanting menke¢ ir aliasking rudagalve menk¢ — Theragra chalcogramma
(Pallas), molekuliniu Zymeniu pasirinkus Panl (angl. pantophysin) gena
(Canino et al. 2005, Hauser & Carvalho 2008). Geografiniai gradientai taip pat
randami naudojant kitus molekulinius Zymenis ir tiriant kitas zuvy Seimas.
Pavyzdziui, geografiniai gradientai buvo nustatyti, tiriant kai kuriy Anguilla
genties atstovy baltymuy polimorfizma (Maes & Volckaert 2002).

Geny srauto tiltas (3D pav.) — genetinés diferenciacijos didéjimas tarp
populiacijy, kintant geografiniam atstumui tarp ju. Nors dazniausiai vietoj geny
srauto tilto savokos yra naudojama erdvinés izoliacijos (angl. isolation by
distance (IBD)) savoka, taciau pastaraja turéty biiti apibréZiamas procesas, o ne
pobiidis. Geny srauto tiltas atsiranda, kuomet geny srautas tarp geografiskai
tolimy populiaciju yra apribotas ir vyksta per nedideles tarpines teritorijas,
vadinamas ,tiltais“, kurie sujungia viena nuo kitos geografiskai nutolusia

populiacija ar ju grupg, tuo tarpu geografiSkai artimoms populiacijoms
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budingas intensyvus geny srautas. Geny srauty tiltai yra gana dazni tarp jiirose
gyvenanc¢iy zuvy populiacijy. Jais pasizymi bent viena Anguilla genties raisis:
A. australis (Shen & Tzeng 2007).

Chaotiskas genetinis nevienodumas (3E pav.) — suauge populiacijos
individai pasizymi maZais genetiniais skirtumais, kuomet, tiriant tos pacios
vietoves skirtingu metu pagautas jauny populiacijos individy, pavyzdziui lervy,
imtis, tarp ju nustatoma patikima genetiné diferenciacija. Pazymétina, jog gana
daZznai chaotiSko genetinio nevienodumo savoka, vadinama genetiniu
nevienodumu, taikoma visoms riiSies gyvenimo ciklo stadijoms ir naudojama
tais atvejais, kuomet atrasty genetiniy skirtumy tarp im¢iy atsiradimo kilmeé yra
neaiski, nes jie néra stabil@is erdvéje ir laike (Selkoe et al. 2010, Pujolar et al.
2011a). Siekiant tiksliau apibidinti reiSkinius, tekste bus naudojamos dvi
atskiros savokos: chaotiSkas genetinis nevienodumas, apibiidinantis situacija,
kuomet jauni individai pasiZzymi dideliais genetiniais skirtumais, o suauge
individai  pasiZymi  mazais  genetiniais  skirtumais, ir  genetinis
nevienalytiSkumas, reiSkiantis, kad tiriamy gyvenimo ciklo stadijy individy
imtys pasiZymi patikima genetine diferenciacija, kuri néra stabili erdvéje ir
laike. Chaotiskas genetinis nevienodumas gali atsirasti dél penkiy pagrindiniy
priezas¢iy: jauni individai atkeliauja i§ skirtingy nerStavieciy; jauny individy
paplitimas yra paveiktas skirtingy sroviy (Selkoe et al. 2006); gamtiné atranka
smarkiai veikia jaunus individus; gamtiné atranka dar nespéjo iSnaikinti dalies
genetinés jvairovés, esancios tarp jaunuy gyviiny; Hedgecock’o efektas (angl.
Hedgecock effect) (Bergek & Bjorklund 2009). Hedgecock’o efektas, kuris
daZniausiai vadinamas varzovy reprodukcinés sékmés loterija (angl.
sweepstakes reproductive success (SRS)) (Hedgecock & Pudovkin 2011),
apibiidina dideliu vislumu pasizymin¢iy risiy skirtingy karty individy
genetiniy pokyc¢iy atsiradima dél $iy riiSiy mazo suaugéeliy skai¢iaus nerSimo
procese. Mazas suaugeéliy skaiCius nerStavietése yra nulemtas daugelio individy
zuties del atsitiktiniy veiksniy. Vadinasi, dél Hedgecock’o efekto net
skaitlingos, jlirose gyvenancios, zuvy riiSys gali turéti mazus efektyvius

populiaciju dydzius (Ng). Viena 1§ Zuvy risiy, kuri pasizymi chaotiSku
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genetiniu nevienodumu yra europinis upinis ungurys (3E pav.) (Pujolar et al.
2006). Sis chaotiskas genetinis nevienodumas gali bati paaiskintas
Hedgecock’o efektu (Pujolar et al. 2007).

Plataus masto homogeniskumas (3F pav.) — genetinés diferenciacijos
nebuvimas plataus masto geografinése teritorijose dél intensyvaus geny srauto.
Nors anks¢iau de¢l didelio juros Zuvy skaitlingumo ir paplitimo jirose buvo
manoma, kad plataus masto homogeniSkumas yra dazniausias populiacijy rysiy
jlrose tipas, taciau dabar yra Zinoma, kad S§is tipas yra pakankamai retas
(Hauser & Carvalho 2008 bei nuorodos Siame darbe). Geriausiai Zinomas
pavyzdys yra pienzuvé — Chanos chanos (Forsskal) (Chanidae): nenustatyta
jokiy statistiSkai patikimy aleliu dazniy pokyciy mazdaug 12000 km
teritorijoje. Kitas pavyzdys — storasis robalas — Centropomus parallelus (Poey)
(Centropomidae): nustatytas genetinés diferenciacijos nebuvimas visoje
Brazilijos priekrantéje (Prodocimo et al. 2008).

Prie SesSiy Hellberg et al. (2002) isskirty populiaciju ry$iy jirose tipy biity
korektiSka pridéti dar viena esmini tipa — metapopuliacija. Metapopuliacija —
vienos riiSies populiacijy grupé, kurioje tarp atskiry populiaciju vyksta geny
mainai ir bet kuri atskira populiacija gali iSnykti bei biiti rekolonizuota kity
Sios grupes populiaciju (Hanski 1998). Kadangi kai kurie mokslininkai sitilo,
jog atskiry populiacijy iSnykimo ir ju rekolonizavimo dinamika néra biitina
metapopuliacijy savybe, tad galima iSskirti kelis metapopuliacijy tipus (Kritzer
& Sale 2004). Klasikinés metapopuliacijos pasizymi pusiausvyros tarp geny
dreifo ir geny srauto nebuvimu, pradininko (angl. founder effect) ir butelio
kaklelio (angl. bottleneck effect) efektais, kurie rodo kai kuriy populiaciju
sumazéjima arba iSnykima, ir asimetriniu geny srautu, kuris indikuoja
rekolonizacijas (Bay et al. 2008). Vadinasi, metapopuliaciju dinamika turi
reikSmingos jtakos riiSies populiacinei-genetinei struktiirai (Hanski 1998).
Metapopuliacijomis pasizymi rify zuvuy rasys, pavyzdziui Acanthochromis
polyacanthus (Bleeker) (Pomacentridae) (Marko & Hart 2012).

Apibendrinant, dauguma jirose gyvenanciy zuvy lervy isplinta 10-150

km atstumu nuo nerStavie¢iu (Hauser & Carvalho 2008). Populiaciju rysiy
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jurose susiformavimui biitini ne tik individy mainai tarp skirtingy populiacijy,
bet ir kolonizatoriy, t. y. ty individu, kurie pasklinda uz savo populiacijos riby,
s¢kmingas isitvirtinimas ir reprodukcija (Marshall et al. 2010). D¢l stipraus
gamtinés atrankos poveikio kolonizatoriams, dauguma juy ziina. Tai
apibudiname fenotipo-aplinkos neatitikimo (angl. phenotype-environment
mismatch) savoka. Vadinasi, fenotipo-aplinkos neatitikimai formuoja
reikSmingus ir nuo dideliy atstumuy nepriklausanc¢ius biologinius barjerus
populiaciju rySiams jurose. Nors populiacinés genetikos pritaikymas
populiaciju rysiy jirose tyrimuose suteikia daug esminiy Ziniy apie tiriamas
zuvy rusiy populiacijas, taciau geny srauto nustatymas naudojant molekuliniy
tyrimy duomenis turi ir daug trikumy (Marko & Hart 2012). Pavyzdziui,
aptikti reikSmingi genetiniai skirtumai arba ju nebuvimas tarp skirtingy
populiaciju dar neindukuoja, jog tarp Siy populiacijy yra menki arba stipriis
rySiai (Hedgecock et al. 2007). Todél butini ekologiniy stebéjimuy duomenys.
Nors populiacijy rySiai jirose pasiZymi savitumu, taciau kai kuriais atvejais
panasius rySius pavyksta atrasti ir tarp gélavandeniy zuvy riiSiy. Pavyzdziui,
Bergek & Bjorklund (2009) tirdami paprastaji europini eSeri pastebéjo
paraleles tarp Sios riiSies ankstyvos gyvenimo istorijos bei organizmy,

gyvenanciy jiirose, gyvenimo istorijy ir nustaté Hedgecock’o efekta.

Zuvy populiacinés-genetinés struktiiros tipai. Atsizvelgiant { geny
srauto intensyvuma, geografinius atstumus tarp lokaliy populiacijy bei poreiki
pritaikyti sukauptas populiacinés genetikos zinias Zuvy iStekliy valdymui,
naudojimui ir apsaugai, Laikre et al. (2005a) isskyré tris pagrindinius Zuvy
populiacinés-genetinés struktiiros tipus: genetiskai diferencijuota (angl. distinct
populations), laipsniskai kintanti erdvéje (angl. continuous change) ir
genetiskai nediferencijuota (angl. no differentiation arba panmictic). Siy tipy

schematinis pavaizdavimas pateiktas 4 pav.
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4 pav. Pagrindiniai Zuvy populiacinés-genetinés struktiros tipai: A — genetiskai
diferencijuota struktiira, kurig iliustruoja dvi skirtingos subpopuliacijos Al ir A2; B —
laipsniskai kintanti erdvéje; C — genetiskai nediferencijuota, pasiZyminti panasia
genetine {vairove populiacijos paplitimo ribose; skirtingos eSeriy formos ir spalvos
atspindi ju genetinius skirtumus; apibrauktos eSeriy grupés atspindi populiacijas.
Paveikslas parengtas remiantis Laikre et al. (2005a) publikacija.

Populiaciné-genetiné struktiira yra genetiSkai diferencijuota (4A pav.),
kuomet dél apriboto geny srauto tarp geografiSkai artimy ir nevykstancio geny
srauto tarp geografiSkai tolimuy populiacijy, Sios populiacijos pasizymi aiskiai
iSreikStais genetiniais skirtumais. Genuy srautas daZzniausiai yra apribotas
ivairiausiy barjery. Keli pavyzdziai: kriokliai (Storfer et al. 2010), sméléti
krantai (Bay et al. 2008), gilumos jurose ir vandenynuose (Olsson et al. 2011).
Tokio tipo populiacine-genetine struktiira ypa¢ pasizymi Salmo spp. atstovai,
kuriy lokaliy populiacijy individai nerSia atskiruose Saltiniuose, upeliuose ar
upése (Griffiths et al. 2010, Samuiloviené 2012).

Laipsniskai kintanti erdvéje (4B pav.) populiaciné-genetiné struktiira
formuojasi kuomet geny srautas yra intensyvesnis tarp geografisSkai artimy

populiacijuy, bet nevyksta tarp geografiSkai tolimy populiacijy. Geny srautas

gali buti apribotas ivairiausiy barjery, bet tai néra biitina salyga antro tipo
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struktiiros susiformavimui. Siai struktiirai biidingos genetidkai homogeniskos
zonos, kurios yra vadinamos genetinémis démémis (angl. genetic patch), bei
genetiné diferenciacija tarp geografiSkai tolimy populiacijy. Tiriant europines
lydekas — Esox lucius L. (Esocidae), gyvenancias Baltijos jiroje, nustatytos
100-150 km dydzio genetinés démés (Laikre et al. 2005b). Tokio tipo
populiacines-genetines struktiiras turiniuy zuvy risiy eksploatacija turéty biti
pagrista Ziikle genetinése démése, nes dél genetinés jvairovés homogeniskumo
ir dydzio Siose zonose, lyginant su kitomis zonomis, tokia zZvejyba yra tvari.
GenetiSkai nediferencijuota (4C pav.) populiaciné-genetiné struktira
susiformuoja, kuomet vyksta intensyvus geny srautas, tiek tarp geografiskai
artimy, tiek tarp geografiskai tolimy, populiaciju. Siuo atveju, geny srauto
barjery néra ir aptinkama tik viena nerStaviete, tad téra viena populiacija, kuri
pasiZzymi genetiniu homogeniSkumu visame areale. Taigi, tokia struktiira
budinga panmiksinéms Zzuvy riusims, pavyzdziui europiniam jiry liezuviui —
Solea solea (L.) (Soleidae). Norint tvirtinti, jog rusis yra panmiksiné ir, kad ja
galima tvariai eksploatuoti visame areale, bitina atlikti daug populiacinés-
genetinés struktiiros tyrimy. Be minéty pagrindiniy tipy dar gali bati ju
tarpiniai variantai. Deja, dél geny srauto variacijy ir nepakankamo
populiacinés-genetinés struktiiros tyrimy skaiCiaus Sie trys tipai gali biiti

sunkiai atskiriami.

Zuvy populiacinés-genetinés struktiiros erdviniai poky¢iai. Laikre et
al. (2005a) isskirtuose pagrindiniuose zuvy populiacinés-genetinés struktiiros
tipuose buvo atsizvelgta tik 1 tuos erdvinés struktiiros pokyc¢ius, kurie yra
svarbiis, norint i$skirti atskirus tipus. Vadinasi, nepaisant atskiry tipy erdviniy
skirtumuy, iki Siol kiekvieno atskiro tipo populiaciné-genetin¢ struktiira erdvéje
buvo apZzvelgta kaip vientisa visuma. Deja, d¢l geny srauto poky¢iy skirtingose
populiacinés-genetinés struktiiros dalyse ji yra nevienoda, tad vieno tipo
erdvingje struktiiroje gali biiti isiterpusiy kity tipy struktiiry. Geny srautas gali
buti apribotas net tarp labai geografiskai artimy zuvy populiacijy dél

geografiniy ar kitokiy, pavyzdziui antropogeninés veiklos, barjery (Storfer et
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al. 2010). Todél, siekiant detaliau iStirti supancios aplinkos jtaka organizmuy
populiacinés-genetinés struktiiros kitimui ar formavimuisi, pasitelkiama
krastovaizdzio genetika (angl. landscape genetics), kuri yra populiacinés
genetikos ir krastovaizdzio ekologijos dicipliny susijungimo rezultatas (Manel
et al. 2003). Supratimas kaip krastovaizdzio efektai veikia genetinius rySius
(angl. genetic connectivity) taip pat suteikia daug ziniy apie fundamentalius
biologinius procesus, pavyzdziui metapopuliacijos dinamika, rasies
formavimosi procesus (angl. speciation) ir riiSies paplitima areale (Storfer et al.
2007).

Genetinius duomenis bandoma susieti ne tik su geografiniais zemeélapiais,
kuriuvose matomi pavirSiaus nelygumai, bet ir su vandenyno sroviy,
temperatiiros, ar net ekologiniais, pavyzdziui rudadumbliy paplitimo,
zemélapiais (Selkoe et al. 2010). Tokiu biidu nustatomi geografiniai gradientai,
erdviné izoliacija, genetiniai trukiai (angl. genetic boundaries arba genetic
discontinuities), aplinkos varza (angl. landscape resistance), metapopuliacijos
ar atsitiktiniai reiskiniai (angl. random patterns) (Manel et al. 2003, Balkenhol
et al. 2009a). Apie geografinius gradientus, erdving izoliacija ir
metapopuliacijas jau buvo raSyta populiacijy rySiy jurose kontekste, tad dabar
bus aptarti tik genetiniai triikiai, aplinkos varza ir atsitiktiniai reiskiniai.

Genetiniai trilkiai — geografinés zonos, kurios nuo aplinkiniy zony
iSsiskiria staigiais genetinés jvairovés pokyc€iais. Kadangi genetiniy trukiy
aptikimo apie ju egzistavima net néra zinoma. Vadinasi, kuomet tik atrandamas
genetinis triikis, jo kilmé yra neZinoma. Genetiniy trikkiy kilmé yra {vairi, nes
jie atsiranda dél jvairiy fiziniy, geografiniy, biologiniy ar antropogeniniy
barjery (Storfer et al. 2010). Siekiant i$siaiSkinti konkretaus genetinio triikio
kilme, atlieckamos ivairios statistinés analizés, kurios jgalina surasti statistiSkai
patikimus rySius tarp genetinio trukio geografinés vietovés ir tos vietovés
kraStovaizdzio. Taigi, po Siy analiziy paaiskéja ar genetiniai triikiai atsirado dél
kriokliy, giliy vandeny, ar kity, pavyzdziui, biogeografiniy, barjery. Genetiniy

trikiy atradimas ir juy kilmés nustatymas yra svarbus rasiy iSsaugojimo
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biologijoje (angl. conservation biology). Genetiniy trikiy nustatymo pavyzdziu
galéty biiti neseniai atliktas Baltijos juroje gyvenanciy paprastyju europiniy
eSeriy Olsson et al. (2011) tyrimas.

Aplinkos varza — genuy srauto tarp skirtingu populiacijy apribojimas dél
kraStovaizdZio ypatumy, sudaran¢iy kompleksa klii¢iy netrikdomam
populiaciju susijungimui (Balkenhol et al. 2009a). Vadinasi, dél aplinkos
varzos, skirtingy populiaciju individy susitikimo galimybés néra tiesiogiai
itakotos tolimy atstumy tarp populiacijy, bet priklauso nuo daugelio veiksniy,
pavyzdziui fiziniy klit¢iy, lokaliy populiacijy tankumo, mirtingumo ir
elgsenos, saveiky (Balkenhol et al. 2009b). Aplinkos varzos egzistavimo faktas
aiSkiai parodo klasikiniy populiacinés genetikos modeliy, kurie pagristi
atstumy tarp skirtingy populiaciju matavimais, ribotuma (Segelbacher et al.
2009).

Atsitiktiniai reiSkiniai — erdviniai i§sidéstymo pobiidziai, kuriuose vieno
individo buvimas vienoje geografingje lokacijoje neturi jtakos kity individy
ISplitimui. Kitaip tariant, tarp tiriamo krastovaizdzio ir genetiniy duomeny néra
rySio. Tokie atvejai teoriSkai yra galimi dél nepriklausomo nuo kraStovaizdZzio
populiacinés-genetinés struktiiros formavimosi déka mutacijuy, geny dreifo ar
neatsitiktinio kryzminimosi. Atsitiktiniy reiskiniy atradimas taip pat indikuoja,
jog, galbiit, nepavyko nustatyti ty kraStovaizdzio veiksniy, kurie turi
reikSmingos itakos populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi (Balkenhol
et al. 2009a).

Apibendrinant, populiaciné-genetin¢ struktiira yra kintanti erdvé¢je.
Krastovaizdzio genetikos diciplinos pagrindinis tikslas yra erdvinés struktiiros,
t. y. kraStovaizdzio, ir mikroevoliuciniy procesy rySiy paieska. Dél apsunkinty
ekologiniy tyrimy salygu jirose ir vandenynuose, lyginant Su Sausumos
ekosistemomis, krastovaizdzio genetika yra labai svarbi jiiros gyvinuy
populiaciju tyrimuose (Selkoe et al. 2008). Pavyzdziui, pasinaudojus
krastovaizdzio genetika, Selkoe et al. (2010) pademonstravo, jog skirtingy
taksonominiy rangy juros gyvuny, t. y. moliusko (Kelletia kelletii, Buccinidae),

véziagyvio (Panulirus interruptus, Palinuridae) ir zuvies (Paralabrax
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clathratus, Serranidae) populiacijose chaotiSkas genetinis nevienodumas ir
genetinis nevienalytiSkumas neatsiranda d¢l atsitiktiniy veiksniy, o turi

ekologing prasme.

Zuvy populiacinés-genetinés struktiiros laiko poky¢iai. Bégant laikui,
kraStovaizdis zymiai kinta (Kindlmann & Burel 2008), tad populiacinés-
genetinés struktiros stabilumas yra reliatyvus. Vadinasi, konkrecios risies
populiacinés-genetinés struktiiros laiko pokycius galime tirti ne tik esamu
momentu, bet ir istoriniu bei prognozuojamumo aspektais.

Esamu momentu nustatyta genetiné diferenciacija tarp vienos rusies
skirtingy populiaciju ar tos pacios populiacijos individuy grupiy gali biiti
paaisSkinta geny srauto apribojimais ne tik erdvéje, bet ir laike (Hendry & Day
2005). Genuy srauto apribojimus laike apibiidiname laiko izoliacijos (angl.
isolation by time (IBT)) savoka. Tokie apribojimai atsiranda dél skirtingy
individy grupiy ner$to laiko variaciju (Maes et al. 2006). Pavyzdziui, vieni
individai nerSia vieng sezona, o kiti kita. Jeigu Sios variacijos yra genetiSkai
uzprogramuotos, tuomet jos gali tapti adaptyviomis. Tokius atvejus
apibidiname adaptacijos laike (angl. adaptation by time (ABT)) savoka.
Geriausiai zinomi laiko izoliacijos ir adaptacijos laike pavyzdziai yra
aptinkami tarp Salmonidae Seimos zuvy riSiy (Hendry & Day 2005 bei
nuorodos Siame darbe).

Siekiant iStirti populiacinés-genetinés struktiiros formavimosi ir kitimo
istorija, pasitelkiama filogeografija, kuri apjungia filogenetika su biogeografija
(Manel et al. 2003). Nors filogeografija suteikia daug Ziniy apie zuvy rasiy
populiaciniy-genetiniy struktiry formavimosi ir kitimo istorijas, taiau
nustatytas laiko skales, naudojant genetinius duomenis, patartina vertinti
atsargiai, nes filogenetiniy linijy atsiskyrimo datavimas paremtas molekuliniu
laikrodziu, kuris pagristas ne visada adekvaCiomis esamai situacijai
prielaidomis (Makhrov & Bolotov 2006). Istoriniai veiksniai, kuriy poveikio
zymeés gali atsispindéti Siuo metu tiriamoje populiacingje-genetinéje

struktiiroje, yra jvairls, nes pastarosios formavimasis ir kitimas priklausé nuo
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populiacijos istorijos (Bernatchez & Wilson 1998). Populiacijos istorijos
savoka apima populiacijos kilmés aplinkybes, joje vykusius demografinius
procesus ir ja supusia aplinka (Marko & Hart 2012).

Nors populiacijos gali atsirasti skirtingais budais, visu ju kilmé yra
pagrista individy grupiy atskilimu nuo motininiy populiacijy dél kokiy nors
barjery. Vadinasi, visoms populiacijoms yra biidingas pradininko efektas.
Vienas i§ mechanizmy kaip individy grupés gali atskilti nuo motininés
populiacijos yra riby iSplétimas (angl. range expansion). Riby iSplétimas —
geografiniy vietoviy, kurios yra uz populiacijos riby, kolonizacija (Roman &
Darling 2007). Riby iSplétimas buvo daZnas reiSkinys, tirpstant ledynams, nes
ivairiy Zuvy rasiy populiacijos plétési i§ refugiumy (angl. refugium) (Makhrov
& Bolotov 2006).

Istoriniy demografiniy procesy, kurie vyko populiacijoje, pavyzdziais
biity populiacijos dydzio svyravimai, jos plétimasis erdvéje, rekolonizacijos,
butelio kaklelio efekto salygojami zZymiis N, pokyciai ir selektyvus individy
grupiy kryzminimasis. Istoriniai demografiniai procesai, kurie buvo pagristi
vienos riisies skirtingy populiaciju kontaktais, atsispindi analizuojant istorin
geny srauta tarp Siy populiaciju (Marko & Hart 2012) ir skirtingy populiaciju
individy kryZminimosi pobiidzius. Kuomet atsiranda geny srautas tarp ilgesni
laika atskirty populiacijy, tai apibiidiname antrinio kontakto (angl. secondary
contact) savoka.

Istorinés aplinkos veiksniai yra ne tik abiotinés, bet ir biotinés,
pavyzdziui ekologiniai rySiai su kity rii§iy populiacijomis, kilmés. Vieni i§
istoriniy abiotinés kilmés veiksniy yra fiziniai ir geografiniai barjerai. Dél
ilgalaikiy barjery gali atsirasti filogeografiniai ltiziai. Kuomet barjerai atsiranda
vienos populiacijos uzimamoje geografingje teritorijoje ir atskiria Sios
populiacijos individy grupes, tuomet toki procesa vadiname ,,populiacijos
padalinimu‘ (angl. vicariance) (Heads 2005). Tokie ,,populiacijos padalinimai*
gali bliti maZzo masto, pavyzdziui, ezero pasidalinimas i kelis atskirus vandens
telkinius (Stepien et al. 2009), arba didelio masto, pavyzdziui, ledynmetis

(Bernatchez & Wilson 1998). Vienas 1S istoriniy biotinés kilmeés veiksniy, kuris
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atsispindi populiacin¢je-genetinéje struktiiroje, yra skirtingy riiSiy populiacijy
individy hibridizacija (Allendorf et al. 2001). PavyzdZiui, tiriant vienos raiSies
MtDNR haplotipy ivairove, galima atrasti kitos giminingos riiSies mtDNR
haplotipus (Sousa-Santos et al. 2007). Geny srautas tarp skirtingy rasiu
populiaciju, kuriy individai kryZminasi tarpusavyje, apibiidinamas introgresijos
(angl. introgression) savoka.

Geb¢jimas prognozuoti riiSies populiacinés-genetinés  struktiiros
stabilumg suteikia galimybg sukurti tvaria, geny ivairovés lygmenyje, iStekliy
naudojimo strategija (Hauser & Carvalho 2008) arba iSsaugoti riiSies geneting
ivairove (Laikre et al. 2008). Tai placiai naudojama zuvininkystés genetikoje
(angl. fisheries genetics) ir iSsaugojimo genetikoje (angl. conservation
genetics). Prognozés yra paremtos sukaupta informacija apie raiSies
populiacing-geneting struktiira ir genetinio monitoringo rezultais (Schwartz et
al. 2007, Hansen et al. 2012). Atsizvelgiant | populiacinés-genetinés struktiiros
stabiluma laike keliy deSimtmeciy laiko skalés ribose, galime iSskirti du jos
tipus: stabili, nestabili. Stabilia populiacine-genetine struktira pasizymi,
pavyzdziui, atlantiné silké — Clupea harengus L. (Clupeidae) (Larsson et al.
2010). Viena i$ rusiy, kuri pasizymi nestabilia populiacine-genetine struktiira
yra europinis upinis ungurys (Dannewitz et al. 2005, Als et al. 2011).

Apibendrinant, populiacinés-genetinés struktiiros stabilumas erdvéje ir
laike yra reliatyvus. Siuo metu vis dar triksta iniy apie natiiralius
populiacinés-genetinés struktiiros pokycius, jvykstanius per trumpa laiko
tarpa (Laikre et al. 2008). Tai apsunkina antropogeninio poveikio zuvy rasiy

populiacijoms vertinima vykdant genetinés struktiiros poky¢iy tyrimus.
3.3.2. A. anguilla populiacinés-genetinés struktiiros formavimosi modeliai

Prie§ pradedant aiSkintis europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés
struktiiros formavimosi niuansus pravartu susipazinti su migracijos Kilpos
(angl. migration loop) savoka, kurig yra priimta naudoti, analizuojant Anguilla

genties atstovy gyvenimo strategijas (Tsukamoto et al. 2002). Migracijos kilpa
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yra elips¢, kurios viename gale yra pazymima migruojanios Zuvies
nerStavieté, o Kkitame - jos augimvieté. Taigi, migracijos kilpa yra
supaprastintas migruojancio tarp striyjy ir gélyju vandeny gyviino gyvenimo
ciklas. Europinis upinis ungurys pasizymi tolimomis migracijomis, todél Sios
risies migracijos kilpa yra didziausia lyginant su Kitais Anguilla genties
atstovais (Van Ginneken & Maes 2005). Nors §i migracijos kilpa apima
5,2x10° km? plota, tatiau norint ja pavaizduoti schematiskai, tereikéty nupiesti
viena elipsg¢. Elipsiy piesti reikéty daugiau, jei norétume pavaizduoti
skirtingose jirose, pavyzdziui Vidurzemio, Siaurés ir Baltijos, ar skirtingose
buveinése, pavyzdziui jira, estuarija, laglina, upé, ezeras, gyvenancius
ungurius. Taigi, migracijos kilpy skaiCius priklauso ne tik nuo geografiniy
atstumuy, bet ir nuo skirtingy buveiniy. Dél susiformavusios nuomonés apie §ios
rusies panmiksija, nagrin¢jant europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés
struktiiros formavimosi modelius, neatsizvelgiama | Zuvy buveiniy skirtumus
(Andrello et al. 2011).

Siuo metu yra trys pagrindiniai europinio upinio ungurio populiacinés-
genetinés struktiiros formavimosi modeliai: panmiksija, erdviné izoliacija ir
laiko izoliacija. Siy modeliy schematinis pavaizdavimas pateiktas 5 pav.

Europinio  upinio ungurio gyvenimo ciklas yra jtakojamas
neprognozuojamy ivykiy vandenyne bei pasizymi lytinés brandos variacijomis,
misriomis nersti plaukian¢iomis individy grupémis, uzsitgsusiu ner§imo sezonu
ir ly¢iy dimorfizmu bei skirtingy ly¢iy migracijos kilpy skirtumais (Maes &
Volckaert 2007). Visa tai ir naujausia informacija apie europinio upinio
ungurio populiacing genetika (Vasemagi 2009, Avise 2011) indikuoja, jog Sios
risies  populiacinés-genetinés  struktiiros formavimasis vyksta pagal
panmiksijos modeli (5A pav.): egzistuoja viena europinio upinio ungurio
populiacija, kurioje individai placiai iSplinta po jvairias buveines kontinente,
bet sugrizusios i nerStaviete Zuvys poruojasi atsitiktinai. Nors $is modelis yra
gana senas, o jo esm¢ nepakito net po neseniai atsiradusiy rimty abejoniy ar
europinis upinis ungurys yra isties panmiksiné (Daemen et al. 2001, Wirth &

Bernatchez 2001, Maes & Volckaert 2002) rasis, ta¢iau $iuo metu panmiksijos
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hipotezés pagristumas Sioje riSyje yra neimanomas be genetinio
nevienalytiSkumo ir Hedgecock’o efekto savoky (Pujolar et al. 2007, Pujolar et
al. 2011a). Siy savoky naudojimas yra reikalingas todél, kad tarp pasipildymo
bangy (angl. recruitment waves), t. y. i ta pacia lokacija skirtingu laiku
atplaukian¢iy stikliniy unguriuky grupiy, nustatoma patikima genetiné
diferenciacija (Pujolar et al. 2006), o riiSiai biidinga genetiné mozaika, kuri
reiSkia reprodukcing izoliacija tarp tam tikry individy grupiy (Kettle et al.
2010). Nors Hedgecock’o efekto nustatymo ivairiose jiiros gyviiny riSyse
atvejuy daugéja (Hedgecock & Pudovkin 2011) ir Sis efektas paaiskina, kaip
panmiksinése ruSyse gali atsirasti genetiniy skirtumy tarp skirtingy individy
grupiy, taciau, sprendziant i§ neseniai atlikto Selkoe et al. (2010) tyrimo,
genetinis nevienalytiSkumas néra svarus argumentas panmiksijos hipotezés A.
anguilla rasyje pagrindimui. Pirma, genetinis nevienalytiSkumas gali atsirasti
ne tik dél stochastiniy procesy vandenyne, bet ir gali turéti biologing prasme
(Selkoe et al. 2008). Antra, dél problemu, siekiant surinkti tinkamas suaugéliy
ir lervy imtis europinio upinio ungurio nerstavietéje, Siuo metu vis dar triksta
esminés informacijos apie Sios rasies populiacinés-genetinés struktiiros
formavimasi (Avise 2011). Trecia, iki Siol vykdant europinio upinio ungurio
populiacinius genetinius tyrimus nebuvo atsizvelgta 1 krastovaizdzio jtaka Sios
rusies populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi.

Erdvinés izoliacijos modelis (5B pav.), kuris rodo, jog yra bent dvi
geografiSkai atskirtos europinio upinio ungurio nerStavietés, 1 Kkurias
neatsitiktinai plaukia atskiros individy grupés, yra seniausia alternatyva
panmiksijos hipotezei. Taigi, dar prie§ kelis deSimtmecius buvo pasitlyta, kad
europiniai upiniai unguriai, gyvenantys rytinéje Vidurzemio juros dalyje,
sudaro atskira populiacija (Van Ginneken & Maes 2005). Nors tokios
populiacijos egzistavimo galimybé nebuvo paneigta kai kuriy vélesniy
moksliniy darby (Wirth & Bernatchez 2001, Maes & Volckaert 2002), taciau
iki Siol VidurZzemio juroje niekam nepavyko atrasti europinio upinio ungurio
nerStavietés ir, sprendziant i§ turimos informacijos apie $ia zuvi, ungurio

nerStas vyksta tik Sargaso juroje (Als et al. 2011). Todél labiau tikétina, jog

44



Sargaso jiiroje gali biiti kelios atskiros europinio upinio ungurio nerstavietés, 1
kurias neatsitiktinai atplaukia skirtingos individy grupés, kuriy geografinis
paplitimas kontinente yra skirtingas. Kadangi Dannewitz et al. (2005)
pademonstravo europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés struktiiros
nestabilumg, tad Siuo metu yra priimta manyti, jog erdviné izoliacija gali
atsirasti tik tarp mazy skirtingy individy grupiy Sargaso jiroje (Andrello et al.
2011). Ar tokiy individy grupiu palikuonys plaukia neatsitiktinai | kontinenta ir
sugrizta nersti | ta pacia Sargaso juros dali, kur nerS$¢ juy tévai, yra neaiSku
(Kettle et al. 2010), bet tam tikry modeliavimy rezultatai rodo, jog tokia
situacija yra galima (Kettle & Haines 2006).

Skirtingy europinio upinio ungurio individy grupiy reprodukciné
1zoliacija gali atsirasti ne tik tada, kai Sios grupés yra atskirtos geografiSkai, bet
ir tuomet, kai Siy grupiy nerStas vyksta skirtingu metu (Maes et al. 2006).
Pastarasias situacijas atvaizduojame laiko izoliacijos modeliu (5C pav.), o jos
atsiranda d¢l Sios Zuvies biologijos ypatybiy, skirtingy migracijos kilpy ilgio
tarp kontinente gyvenanciy individy grupiy ir neprognozuojamy vandenyno
veiksniy (Maes & Volckaert 2007). Nors laiko izoliacija yra netiesiogiai
itakojama skirtingy individy grupiy paplitimo kontinente niuansy, nes ju
kelioniy 1 Sargaso jura trukmé skiriasi, taiau geny srauto intensyvumas
priklauso tik nuo nerSto laiko, tad tarp panaSiu laiku toje pacioje vietoje
nerSianciy individy grupiy gali vykti geny mainai, net, jei tos grupés atplauke
i§ skirtingy geografiniy lokacijy. Siuo metu yra Zinoma, jog europinis upinis
ungurys pasizymi Zymiai intensyvesne laiko izoliacija, nei erdvine izoliacija
(Van Ginneken & Maes 2005). Kadangi iki $iol laiko izoliacija buvo nustatyta
tik lyginant skirtingy mety stikliniy unguriuky imtis (Maes et al. 2006),
pateiktas irodymas, kad europinio upinio ungurio populiaciné-genetine
struktiira néra stabili (Dannewitz et al. 2005), o naujausiuose tyrimuose (Palm
et al. 2009, Als et al. 2011, Cagnon et al. 2011, Pujolar et al. 2011a) laiko
izoliacijos tarp jvairiy lyginamy unguriy imc¢iy nepavyko nustatyti, tad
manoma, jog Sis reiSkinys atsiranda dé¢l stochastiniy procesy vandenyne

(Pujolar et al. 2007).
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Sargaso jdra Vidurzemio jara Siaurés jara Baltijos jara

Sargaso jdra Vidurzemio jara Siaurés jara Baltijos jara

Sargaso jdra Vidurzemio jara Siaurés jdra Baltijos jdra

5 pav. Pagrindiniai europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés strukttiros
formavimosi modeliai: A — panmiksija; B — erdviné izoliacija; C — laiko izoliacija;
elipsémis pazymétos unguriy migracijos kilpos; skirtingy atspalviy unguriy ir ikry
siluetai atspindi ju genetinius skirtumus; skritulyje pazyméti ikrai atspindi skirtingas
nerStavietes Sargaso jiiroje; punktyru pazyméta kai kuriy individy galimybé nersti
kartu su kity geografiniy regiony individais.

Siekiant geriau suprasti europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés
struktiiros formavimosi niuansus, kurie priklauso nuo $ioje risyje vykstanciy

demografiniy procesy, visai neseniai atsirado pirmieji bandymai apjungti A.
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anguilla populiacinés genetikos ir demografijos duomenis. Andrello et al.
(2011) demografinis-genetinis modelis indikuoja, jog europinis upinis ungurys
yra panmiksiné rasis, taciau atskiros individuy grupés Sioje populiacijoje gali
pasizyméti laiko ar/ir erdvine izoliacija. Padarius prielaida, kad | Sargaso jiira
nuplaukia daugiau nei 700000 individy, Pujolar et al. (2011a) modeliavimo
rezultatai rodo, jog gali buti 2000-5000 reproduktyviai izoliuoty nersto jvykiy,
i§ kuriy kiekviename juy dalyvauja 130-375 individai. Vadinasi, nepaisant
didelio individy skaiiaus, $i ruSis patiria intensyvy geny dreifo poveiki.
Nepaisant to, naujausias Pujolar et al. (2011b) tyrimas indikuoja, jog net
tvykus Zymiam europinio upinio ungurio skaitlingumo sumaZzéjimui, S$ios
zuvies N, (3000-12000) kito nezymiai, t. y. rusis nepatyré butelio kaklelio
efekto.

Apibendrinant, europinis upinis ungurys yra ,slidus® tyrimo objektas
(Avise 2011). Pagrindiniai argumentai, patvirtinantys ar paneigiantys
panmiksijos hipotezg A. anguilla risyje, yra apzvelgti Van Ginneken & Maes
(2005) darbe. Nors per pastaraji deSimtmeti atlikta daug Sios riiSies genetiniy
tyrimy, naudojant jvairius mikrosatelitinés DNR zymenis (Mank & Avise
2003, Dannewitz et al. 2005, Als et al. 2011, Pujolar et al. 2011a), taciau per
visa §1 laikotarpi neatlikta nei vieno, neiskaitant Gamtos tyrimu centro,
Ekologijos institute, Molekulinés ekologijos laboratorijoje vykdomy tyrimuy,
tyrimo, kuris bty pagristas nusekvenuoty mtDNR seky palyginimo analize.
Todél Siuo metu téra tik du (Lintas et al. 1998, Daemen et al. 2001)
pagrindiniai darbai, kuriy i§vados panmiksijos klausimu skiriasi. Deja, iki Siol
tik Palm et al. (2009) darbe buvo atsizvelgta | europinio upinio ungurio rasies
iZzuvinimo niuansy jtaka genetiniy tyrimuy rezultatams. Vadinasi, vis daznesni
sitilymai (Laikre et al. 2005a, Andrello et al. 2011) Sia rtsi eksploatuoti kaip
vientisa populiacija yra skuboti.
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3.3.3. P. fluviatilis populiaciné-genetiné struktiira

Anksciau atlikty paprastojo europinio eSerio populiacinés-genetings
struktiiros tyrimy, kurie buvo pagristi vairiy baltymuy bei izofermenty
polimorfizmo analizémis, rezultatai indikavo, jog §i riiSis yra panmiksiné
(Gyllensten et al. 1985). Istyrus $ia rasi kitokiy tipy molekuliniais Zymenimis,
paaiskéjo, kad labiau nutolusios Sios riSies populiacijos tarpusavyje yra
genetidkai diferencijuotos (Refseth et al. 1998, Bergek & Olsson 2009). Sios
risies tyrimams dazniausiai naudojami molekuliniai Zymenys yra mtDNR D-
Kilpos regionas (Nesbg et al. 1999, Behrmann-Godel et al. 2004, Sruoga et al.
2007b) bei mikrosatelitine DNR (Gerlach et al. 2001, Sruoga et al. 2008,
Bergek et al. 2010, Demandt 2010). Pazymétina, jog pastaruoju metu gauséja
paprastojo europinio eSerio populiacinés-genetinés struktiiros tyrimy pasaulyje.
Pavyzdziui, dél didéjancios Sios rusies reikSmes akvakultiiroje Azijos Salyse,
pradétos tirti ne tik Europos, bet ir Azijos eSeriu populiacijos (Yang et al.
2009, Yang et al. 2012).

Nors daugeliu atvejuy nustatyta genetine diferenciacija tarp eSeriy grupiy
gali biti paaiSkinta naudojant erdvinés izoliacijos savoka, tafiau genetiniai
skirtumai tarp skirtingy eSeriu populiacijy atsiranda ir dél kity veiksniy
(Bergek & Bjorklund 2009). Pavyzdziui, net mazi temperatiiros skirtumai tarp
skirtingy eSeriy grupiy nerstavieciy paveikia Sios rusies populiacinés-genetinés
struktiiros formavimasi (Bergek et al. 2010). Be to, yra Zinoma, jog eSeriy
patelés substratg ikrams sudéti pasirenka neatsitiktinai: tai priklauso tiek nuo
fiziniy, tiek nuo cheminiy veiksniy (Snickars et al. 2010). Taigi, reprodukciné
izoliacija tarp skirtingy eSeriy grupiy atsiranda tiek del erdviniy, tiek del laiko
veiksniy. AtskleidZiant eSeriy populiacijy genetinius skirtumus taip pat galima
rekonstruoti Siy populiacijy kilmes istorijas. Pavyzdziui, riby iSplétimas yra
pagrindinis istorinis veiksnys, kuris paaiSkina dabartini paprastojo europinio
eSerio MtDNR D-kilpos regiono haplotipy geografinj paplitima (Nesbo et al.
1999). Nors, bégant laikui, Sios riiSies populiaciné-genetiné struktura islieka

gana stabili (Bergek & Olsson 2009), tafiau pastebimos genetinés
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diferenciacijos intensyvéjimo tendencijos (Demandt 2010). Viena 1S Sios rasies
populiacinés-genetinés struktiiros stabilumo priezas¢iy — jauny giminingy
eSeriy grupavimasis | guotus (Gerlach et al. 2001). Kita svarbi priezastis —
ivairios kilmés barjerai (Bergek & Bjorklund 2007). Nustatyta, jog Kriptiniai
barjerai gali egzistuoti net santykinai mazuose, t. y. 24 km? ploto, eZeruose.
Paminétini du svarbiis biologiniai barjerai, kurie buvo nustatyti tiriant {vairias
eSeriy populiacijas. Vienas biologinis barjeras — skirtinga eSeriu grupiy
migravimo elgsena (Nesbo et al. 1998b), o kitas — F; kartos palikuoniy
prastesnis adaptyvumas, lyginant su ju tévais, kurie reprezentavo skirtingas
eSeriy populiacijas (Behrmann-Godel & Gerlach 2008). Genetinés
diferenciacijos intensyv¢jimo tendencijos, bégant laikui, aiSkintinos
Hedgecock’o efektu arba geny dreifo intensyvumu maza N, turiniose eSeriy
grupése (Bergek & Bjorklund 2009). Dél minéty priezaséiy, kurios turi jtakos
eSerio populiacinés-genetings struktiiros formavimuisi, net viename vandens
telkinyje galime aptikti kelias skirtingas eSeriy grupes (Bergek & Bjorklund
2007) ar net populiacijas (Behrmann-Godel et al. 2004). Dazniausiai tokios
eSeriy grupés tarpusavyje skiriasi ne tik genetiSkai, bet ir pagal savo
morfologines charakteristikas bei elgsena (Behrmann-Godel et al. 2006,
Bergek & Bjorklund 2009). PaZzymétina, jog siekiant identifikuoti tokias eSeriy
grupes, neuztenka istirti tik ju atstovy morfologija ar elgsena, nes risiai
buidingas fenotipinis plastiSkumas (angl. phenotypic plasticity) (Svanbick &
Eklov 2006). Fenotipinis plastiSkumas — panaSius genotipus turin¢iy individy
potencialas pasizyméti skirtingais fenotipais, kurie susiformuoja ontogenezés
eigoje dél skirtingy aplinkos veiksniy (Allendorf et al. 2008).

Nors Siuo metu vis dar tritksta informacijos apie paprastojo europinio
eSerio populiaciju geneting diferenciacija Baltijos jiroje (Laikre et al. 2005a,
Olsson et al. 2011), tadiau pastaruoju metu atsiranda daug naujy publikacijuy
apie Sios riSies geneting ivairove Baltijos regione (Svanbiack & Eklov 2006,
Bergek & Bjorklund 2007, Bergek & Bjorklund 2009, Bergek et al. 2010,
Demandt 2010). Pazymétina, jog panaSios tendencijos stebimos ir Lietuvoje

bei Latvijoje. Iki Siol buvo paskelbtos trys mokslinés publikacijos (Paulauskas
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& Lozys 2001, Sruoga et al. 2007b, Sruoga et al. 2008) apie Lietuvos ir
Latvijos eSeriu populiaciju genetinés jvairovés tyrimus, pasitelkiant jvairaus
tipo molekulinius Zymenis. DidZiausias démesys Siose publikacijose buvo
skiriamas Baltijos jiiros (Lietuvos pakranté bei Rygos ilanka) ir KurSiy mariy

eSeriy populiacijy tyrimames.

3.4. Antropogeninio poveikio jtaka versliniy Zuvy risiy populiacinés-

genetinés struktiiros formavimuisi

Antropogeninis poveikis tam tikrai risiai gali buiti neutralus, Zalingas arba
teigiamas, taCiau ekosistemos mastu antropogenin¢ veikla dazZniausiai
vertintina kaip destruktyvi. Kadangi ,,neutrali, ,,zalinga* ir ,,teigiama‘ sqvokos
yra reliatyvios, o antropogenin¢ veikla riiSi ar ekosistema gali veikti tiek
tiesiogiai, tiek netiesiogiai, tad siekis ivertinti antropogenini poveiki riSims ar
ju populiacijoms yra sudétingas procesas. Populiacingje genetikoje ivertinimo
sékmé priklauso nuo geb¢jimo atskirti natiiraliai vykstanciy erdvéje ir laike
procesy itaka formuojantis tam tikros riiSies populiacinei-genetinei struktiirai
nuo tiriamo antropogeninio poveikio. Tai yra rimta metodologiné problema,
siekiant jvertinti antropogenini poveiki versliniy zuvy risiy populiacinés-
genetines struktiiros formavimuisi. Versliniy zuvy riisiy populiacinés-genetinés
struktiros formavimasi didZziaja dalimi nulemia procesai, vykstantys nersto
metu. Skirtingai nuo teorinio modelio, vadinamo HardZio-Vainbergo désniu,
dél aleliy ir genotipy dazniy pokyciy, neatitinkan¢iy teorinius paskaiciavimus,
gamtinés populiacijos kiekvienoje naujoje generacijoje pasizymi reliatyviu
populiacinés-genetinés struktiiros nestabilumu. Deja, §Siuo metu duomeny apie
tokiy aleliy ir genotipu dazniy pokyc¢iy itaka populiacinés-genetinés struktiiros
stabilumui triiksta (Laikre et al. 2008).

Antropogeninis  poveikis zuvy populiacinés-genetinés  strukttiros
formavimuisi galéty biiti apibréztas kaip dél antropogeninés veiklos atsirade
aleliy ir genotipy dazniy poky¢iai populiacijoje. Aleliy ir genotipy dazniai

atspindi bendra aleliy skaiciy, galimas aleliy kombinacijas, konkretaus alelio
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skaitlingumo pokycius, konkretaus alelio iSnykima bei naujo alelio atsiradima
populiacijoje dél geny srauto ar mutagenezés. TipiSku atveju, priimta manyti,
jog lokali populiacija patiria Zalingg antropogeninj poveiky, jeigu joje nyksta
genetiné jvairové arba keiciasi jos genetiné sudétis (angl. genetic composition)
dél hibridizacijos ar selektyviy poveikiy (Allendorf et al. 2008). Remiantis Sia
analogija, galétume manyti, jog paspartintas (Maes et al. 2005, Mgller &
Mousseau 2006) mutagenezés procesas, inicijuotas antropogeninés veiklos, yra
naudingas lokaliai populiacijai, nes sukuriami nauji aleliai (Féral 2002). Deja,
mutacijos daZniausiai yra zalingos ir jos nebitinai perduodamos naujai
generacijai, nes atsiranda ne tik generatyvinése, bet ir somatinése lastelése
(Lynch 2010), arba nulemia individy steriluma (Charlesworth & Willis 2009).
Tod¢l net atsiradg nauji aleliai d¢l antropogeninés veiklos dazniau liudys apie
neigiama antropogeninj poveiki (Geras’kin et al. 2008).

Antropogeninis poveikis zuvy rusiy populiacinés-genetinés struktiiros
formavimuisi gali biiti {vairus, taciau, atsizvelgiant | pasekmes, galime i$skirti
du pagrindinius poveikio tipus: neselektyvy ir selektyvy.

Zvelgiant i§ genetikos perspektyvos, neselektyvus antropogeninis
poveikis lemty atsitiktini fenotipy ir genotipuy pasalinima arba atsiradima
populiacijose (Laikre et al. 2008). Tiek didelio masto genetinés jvairovés
netektis, tiek autbrediné depresija (angl. outbreeding depression), Kkuri
atsiranda dél hibridizacijos, sumazina riiSies ar populiacijos galimybes
prisitaikyti prie aplinkos (Allendorf et al. 2001, Laikre et al. 2005a).
Didziausia zala patiria mazos subpopuliacijos ar populiacijos, nes jos pasizymi
mazesniu N (Allendorf et al. 2008). Pazymétina, jog didelis juros versliniy
zuvy rusiy populiacijy skaitlingumas negarantuoja didelio N, nes jos pasiZymi
mazu Ng:N santykiu (Hauser & Carvalho 2008). Keli neselektyvaus, zalingo
tam tikrai riSiai antropogeninio poveikio pavyzdziai: rasies populiacijy
genetinés {vairovés mazéjimas dél intensyvios zuklés (angl. overfishing arba
overharvest), chemikaly vandenyje ar eckologiniy saveikuy su invazinémis
rasimis, rasies lokaliy populiaciju genuy fondy pakitimai dél hibridizacijos su

introdukuotais tos pacios riasies arba kity riasiy individais. Tokio poveikio
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versliniy Zuvy rasiy populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi tyrimai
pasizymi novatoriSkumu. Neseniai Lietuvoje pradéti dviejy Salmo genties rtsiu
genetiniai tyrimai (Lelitina 2008, Samuilovien¢ 2012), kuriy déka kaupiamos
zinios apie dirbtiném salygom uzauginty individy, kurie véliau yra jZuvinami
Lietuvos vidaus vandens telkiniuose, itaka versliniy Zuvy riiSiy populiacinés-
genetineés struktiiros formavimuisi. Versliniy Zuvy, priklausanciy Percidae ir
Anguillidae Seimoms, tyrimai vykdomi Gamtos tyrimu centre, Ekologijos
institute, Molekulinés ekologijos laboratorijoje.

Selektyvus antropogeninis poveikis atsiranda dél neplanuotos konkrec¢iy
fenotipy, kuriems biidingi tam tikri genotipai, atrankos. Toks poveikis gali
turéti reikSmingos itakos ne tik fenotipy ir genotipy dazniy pokyciams
populiacijoje, bet ir sunaikinti atskiras subpopuliacijas (Allendorf et al. 2008).
Taip atsitinka tuomet, kai antropogenin¢ veikla, pavyzdziui zikle, turi
reikSmingos  itakos konkre¢iy subpopuliaciju individy mirtingumui.
Pazymeétina, jog skirtingy Zuvy fenotipy atranka néra pakankama salyga tam,
kad pasireikSty selektyvus Zzalingas antropogeninis poveikis, itakojantis
versliniy Zuvy riiSiy populiacinés-genetinés struktiiros formavimasi, nes
skirtingy fenotipu individai susiformuoja ne tik dél genetiniy, bet ir dél
aplinkos veiksniy, iskaitant laika (Hansen et al. 2012). Pavyzdziui, Zuvims yra
budingas fenotipinis plastiSkumas, o konkreciy individy morfologiniai
parametrai priklauso nuo juy amziaus. Taigi, selektyvus zalingas antropogeninis
poveikis, itakojantis versliniy Zuvy raSiy populiacinés-genetinés struktiiros
formavimasi, pasireiks$ty tik tuo atveju, jeigu populiacijoje pradéty nykti
konkretiis aleliai. Antropogenini poveiki, pasireiSkiant] selektyvia atranka,
patogu pavaizduoti naudojantis tinklo analogija (6 pav.).

Viena 1§ pagrindiniy Zmogaus veiklos sri¢iy dél kurios versliniy Zuvy
risiy populiacijose pasireiSkia selektyvus antropogeninis poveikis yra selektyvi
zvejyba, nes jos metu gaudomos konkrecios formos, dydzio, lyties, amziaus,
gyvenimo istorijos ar elgsenos Zuvys (Hutchings & Reynolds 2004). Dél
selektyvios zvejybos zala versliniy zuvy rasiy populiacijoms gali biiti matoma

jau po keliy deSimtmeciy (Hauser & Carvalho 2008 bei nuorodos Siame darbe).
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Siuo metu yra zinoma daug selektyvios Zvejybos poveikio versliniy zuvy risiy
populiacijoms pavyzdziy (Hansen et al. 2012). Keli i$ ju: 1) dél didesniy
atlantiniy lasiSy selektyvios Zuklés ju plaukimo 1 nerStavietes metu,
eksploatuotose populiacijose po keliy generaciju didesniu daznumu buvo
pagaunamos mazesnio kiino ilgio ir mazesnés kiino masés zuvys (Saura et al.
2010); 2) jvairaus pobudzio selektyvi atlantinés menkés zikle 1émé léciau
auganCiy, mazesnio kiino dydzio ar greifiau lytiSkai subrgstanciy individy
daznuma eksploatuojamose populiacijose (Hutchings & Fraser 2008 bei
nuorodos Siame darbe); 3) raudonosios lasiSos — Onchorhynchus nerka
(Walbaum) (Salmonidae) individy grupiy ziklé, atsizvelgiant | ju atplaukimo
laika, 1émé ankstesnj Zuvy atplaukima, nes véliau atplaukiancios zuvys biidavo

dazniau sugaunamos nei ankséiau atplaukianc¢ios zuvys (Allendorf et al. 2008).

Sl 2

6 pav. Selektyvy antropogenini poveiki zuvy populiacinés-genetinés struktiiros
formavimuisi, pavyzdziui, dél selektyvios Zvejybos, schematiSkai reprezentuoja
tinklas, o skirtingos eSeriy formos ir atspalviai atspindi jy genetinius skirtumus.

Selektyvus antropogeninis poveikis versliniy zZuvy risiy populiacijose

taip pat gali pasireiksti dél hidroelektriniy, cheminés tarSos ar kity veiksniy
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(Maes et al. 2005, Hansen et al. 2012). Pavyzdziui, Calles et al. (2010) nustaté,
jog migruojanc¢iy sidabriniy unguriy zutys dél hidroelektriniy priklauso nuo Siy
zuvy dydZio. Vadinasi, jeigu sidabriniy unguriy dydi apsprendzia ne aplinkos
veiksniai, salygojantys fenotipini plastiSkuma, o nulemia atskiry individy
paveldimos savybés, tuomet tikétina, kad ilgainiui populiacijoje didesni
individai bus reti, nes hidroelektriniy barjerus daZniau iveikia bei iSgyvena ir
susilaukia palikuoniy maZzesni unguriai. Atsizvelgiant | daugeli skirtingy
antropogeninio poveikio aspekty galime konstatuoti, jog A. anguilla individy,
kurie pasilieka gyventi juroje, iSgyvenamumas yra didesnis, nei ty individy,
kurie plaukia { upes (Edeline 2007). Tokiu budu, jeigu europiniy upiniy
unguriy fakultatyviné katadromija yra apspresta genetiniy veiksniy, tuomet $i
rusis patiria zalinga selektyvy antopogeninés veiklos poveiki, kuris paveikia
jos populiacinés-genetinés struktiiros formavimosi procesa: ilgainiui galime
tikétis reikSmingo plaukianciy i upes stikliniy unguriuky sumaze¢jimo. Nors
Siuo metu yra nezinoma, ar genetiniai veiksniai turi jtakos europiniy upiniy
unguriy migracijos kilpos dydziui, taciau jeigu individai, pasizymintys
netolimomis migracijomis nuo Sargaso juros, turi daugiau Sansy dalyvauti
naujos generacijos formavimo procese, nei toli | kontinenta plaukiantys
individai, tuomet galime prognozuoti §ios riiSies migracijos kilpos trumpéjima,
bégant laikui.

Apibendrinant, antropogeniné veikla neiSvengiamai paveikia versliniy
zuvy riasiy  populiacinés-genetinés struktiiros formavimasi. Dazniausiai
neselektyvus ir selektyvus antropogeninis poveikis pasireisSkia kartu, nes dél
organizmy adaptaciju selektyvus poveikis gamtoje yra neiSvengiamas (Hansen

et al. 2012).

3.5. Tiriamy Zuvy rusiy populiacinés-genetinés struktiiros tyrimuose

naudojami mikrosatelitinés DNR ir mtDNR Zymenys

Mikrosatelitinés DNR Zymenys. Mikrosatelitinés DNR zymenys yra

branduolio genome aptinkamos nekoduojancios labai variabilios 1-6 bp
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tandemiskai pasikartojancios DNR sritys (Hansen et al. 2001). Kadangi DNR
sriciy variabilumas ir konservatyvumas priklauso nuo gamtinés atrankos
poveikio intensyvumo, t. y. kuo gamtinés atrankos poveikis didesnis, tuo DNR
sritis konservatyvesné, tad kodominuojantys (Féral 2002) mikrosatelitinés
DNR Zymenys gali buti tiek selektyviai neutralis, tiek selektyviis (Chistiakov
et al. 2006). Selektyviai neutraliis Zymenys atskleidzia mutacijy, geny dreifo
bei geny srauto poveiki tiriamos riSies genomui, tad jie yra tinkami
populiacinés-genetineés struktiiros ir reprodukciniy rysSiy tyrimams (Laikre et
al. 2005a). Tuo tarpu, selektyviis zymenys parodo gamtinés atrankos poveiki
jiems ir yra naudojami lokaliy adaptacijy tyrimams. Mikrosatelitinés DNR
zymenys suteikia galimybe tirti unguriy ir eSeriy populiacijyu geneting
struktlrizacija, genetinius rySius tarp guoty, filopatrija, migracing elgsena,
hibridizacija ir kitus populiacinés-genetinés strukttros aspektus (Gerlach et al.
2001, Mank & Avise 2003, Behrmann-Godel et al. 2006, Pujolar et al. 2006,
Als et al. 2011, Cagnon et al. 2011, Olsson et al. 2011, Pujolar et al. 2011a).
Pazymeétina, jog nepaisant plataus mikrosatelitinés DNR zymeny pritaikymo
molekulinés ekologijos tyrimuose, jie néra tinkamiausi molekuliniai Zymenys
filogenetikos ir sistematikos tyrimuose (Wright & Bentzen 1994).

Pirmas europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés struktiiros
tyrimas naudojant mikrosatelitinés DNR Zymenis buvo atliktas Wirth &
Bernatchez (2001). Sie mokslininkai naudojo 7 dinukleotidinius polimorfinius
mikrosatelitinés DNR Zzymenis: Angl01 (GenBank: AF237900), Angli4
(GenBank: AF237902), Angl51 (GenBank: AF237901), Aro054 (GenBank:
AF237896), Aro063 (GenBank: AF237899), Aro095 (GenBank: AF237897),
Arol121 (GenBank: AF237898). Po Wirth & Bernatchez (2001) publikacijos
paskelbimo mikrosatelitines DNR Zymenys pradéjo dominuoti ungurio
populiacinés genetikos tyrimuose (Mank & Avise 2003, Dannewitz et al. 2005,
Maes et al. 2006, Cagnon et al. 2011, Als et al. 2011). Pazymétina, kad
pastaruoju metu daugéja selektyviy mikrosatelitinés DNR Zymeny naudojimo

atveju (Pujolar et al. 2009, Pujolar et al. 2011b).
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Paprastojo europinio eSerio populiacinés-genetinés struktiiros tyrimuose
dazniausiai naudojamos nespecifinés tiriamai rusSiai pradmeny poros, skirtos
Svi4, Svi6, Svi7, Svil0, Svill, Svil7, Svil8, Svi26, Pflal, Pfla2, Pfla3, Pfla5,
Pfla6, Pfla9 (Gerlach et al. 2001, Behrmann-Godel et al. 2006, Sruoga et al.
2008, Bergek & Bjorklund 2009, Bergek & Olsson 2009, Demandt 2010,
Olsson et al. 2011) mikrosatelitiniuy DNR Zymenu analizei. Visai neseniai
Yang et al. (2009) sukiiré pradmeny poras dvylikai specifisky P. fluviatilis
risiai mikrosatelitines DNR Zymeny, kurie buvo pritaikyti Kinijos eSeriy
populiacijy tyrimams (Yang et al. 2012).

MtDNR Zymenys. MtDNR Zymenys yra mitochondrijos genome
esancios DNR sritys (Sunnucks 2000). D¢l kompaktiSskos Sio haploidinio
genomo organizacijos jame aptinkama tik viena labai variabili nekoduojanti
DNR sritis — D-kilpa, atsakinga uz mtDNR replikacija ir transkripcija, o jo
likusi dalis sudaryta i§ koduojan¢iy DNR seky (Féral 2002, Okumus & Ciftci
2003). D-kilpoje taip pat esama variabilesniy ir konservatyvesniy DNR sri¢iy
(Lintas et al. 1998, Nesbg et al. 1998a). MtDNR zymenys naudojami unguriy
ir eSeriy motininés linjjos genetinés ivairovés parametry jvertinimo,
populiacijos istorijos, filogenetikos, filogeografijos, sistematikos ir kituose
populiacinés-genetinés struktiiros tyrimuose (Refseth et al. 1998, Nesbg et al.
1999, Daemen et al. 2001, Behrmann-Godel et al. 2004, Minegishi et al. 2005,
Frankowski et al. 2009). Kaip ir kiti molekuliniai zymenys, mtDNR Zymenys
turi privalumy ir trikumy (Sunnucks 2000, Okumus & Ciftci 2003).

Iki Siol atliktuose europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés
struktiiros tyrimuose, kurie pagristi nusekvenuoty mtDNR sekuy analizémis,
buvo naudojami $iai risiai nespecifiniai pradmenys. Lintas et al. (1998) A.
anguilla D-kilpos regiono amplifikacijai naudojo nejvardinta pradmeny pora
(pradmeny sekos pateiktos straipsnyje), kuri buvo sukurta A. japonica ir A.
marmorata mtDNR seky palyginimo analizés pagrindu, t. y. konservatyviy
fragmenty sekose paieska. Naudojant Siuos pradmenis nustatomos 493 bp
sekos, sudarytos i§ tRNR-Thr geno dalies (1-32 bp), tRNR-Pro geno (38-107
bp) ir D-kilpos dalies (108-493 bp). Visos D-kilpos ilgis yra 963 bp, o jos
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pozicija mtDNR yra 15720-16683 (GenBank: AP007233). Daemen et al.
(2001) ungurio mtDNR cyt b regiono amplifikacijai naudojo H15149/ND6
pradmeny pora. H15149 — universalus pradmuo, kuris buvo sukurtas skirtingu
taksonominiy rangy i§ gyviiny karalystés mtDNR seku palyginimo analizés
pagrindu (Kocher et al. 1989). ND6 — Oncorhynchus genties riisiy mtDNR cyt
b seky amplifikacijai skirtas pradmuo (Cronin et al. 1993). Naudojant Siuos
pradmenis nustatoma 392 bp cyt b geno dalies seka. Visas cyt b geno ilgis yra
1139 bp, 0 jo pozicija mtDNR yra 14432-15571 (GenBank: AP007233).

Naudojant nespecifinius HV2 (Hoelzel et al. 1991) ir CSB-D (Lee et al.
1995) pradmenis, Kkurie jungiasi atitinkamai prie tRNR-Thr geno ir
konservatyvios D-kilpos srities (angl. conserved sequence block (CSB)). Nesba
et al. (1998a) nustaté eserio MtDNR D-kilpos regiono ir greta Sio regiono
esanCiy geny pirmines DNR sekas. Paaiskéjo, jog Sios risies ir kity stuburiniy
gyviny mtDNR D-kilpos regiono organizacija yra panasi. Iki Siol paprastojo
europinio eserio vidurGs$iné genetiné jvairové tirta lyginant 365-378 bp ilgio
sekas, sudarytas i§ tRNR-Pro geno dalies ir D-kilpos dalies (Refseth et al.
1998, Nesbe et al. 1999, Behrmann-Godel et al. 2004, Sruoga et al. 2007b).
Bendras D-kilpos ilgis yra 882 bp (GenBank: Y14724).
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4. Medziaga ir metodai

Medziagos surinkimas. IS viso tyrimams panaudoti 221 unguriai ir 262
eSeriai. Visi tirti unguriai buvo geltonojo arba sidabrinio ungurio stadijy. Dalis
unguriy buvo gauta i§ Klaipédos teritorinés muitinés 2009 mety rudeni
Klaipédos uoste sulaikius 25 t unguriy siunta. Pasak tiekéjo, visos uzSaldytos
zuvys dézése buvo japoniniai upiniai unguriai. Visi kiti unguriai bei eSeriai
buvo sugauti jvairiose Lietuvos ir Latvijos vietovese. Detalesné informacija

apie surinktas zuvy imtis pateikta 1 lentelé¢je.

1 lentelé. Tyrimams panaudoty zuvy sugavimo vieta, laikas, méginiy skaicius.

Rusis Vietové / Koordinatés / Kodas Paggwmo Indl.‘:{dq
laikas skaiCius
Balsys (ezeras) / 54° 47' 43" N, 25° 19’ 6” E /| BAL 2009. 07 30
Baltijos jiira (ties Sventaja) / 56° 1' 31" N,
21° 4" 54" E / BJ 2005. 07 40
Dringis (eZeras) / 55° 22" 11" N, 26° 5' 57" E/ 2004. 09 8
DRI 2006. 08 15
Anguilla Jungtiné Karalysté (Anglijos pajtris) / UK 2007 1
anguilla* . . o ntr o 2004. 07 8
Kursiy marios / 55° 21’ 0" N, 21° 12' 0" E/ KM 2006. 07 10
Rygos jlanka / 57° 20’ 0" N, 23° 7' 0" E/ R] 2005. 09 14
Siesartis (eZeras) / 55° 13" 9.24" N, 5882 81 ;2
25°29'25.54" E/SIE 05

) 2010. 05. 03 23
A. japonica®® Nezinoma® 2009. 10 31
Babytés ezeras / 56° 55' 23" N, 23° 45’ 1" E/ BAB 2010. 06 24
CiriSu (eZeras) / 56° 8' 0" N, 26° 58’ 0" E / CIR 2011 38
Driuiksiai (ezeras) / 55° 37" 17" N, 26° 36’ 21" E / 2009. 06 45
DRU 2010. 06 8

Kalezers (ezeras) / 56° 51' 44" N, 25° 49" 42" E /
KAL 2010. 07 24

Metelys (ezeras) / 54° 17' 51" N, 23° 46’ 18" E /
Perca fluviatilis ys( ) MET 2010.10 19
Nemunas (upé; zemupys) / 55° 12" 10.8" N, 2009. 06 14
21°30'50.4" E/ NEM 2010. 09 18
Neris (up¢; ties Nemencine) / 54° 51' 43.64" N, 2009. 07 10
25°24'4.70" E/ NER 2010. 07 6
Plateliy ezeras / 56° 2’ 50" N, 21° 51' 23" E/ PLA 2010. 08 20
Sventés ezeras / 55° 51' 0" N, 26° 21' 0" E / 8Z 2011 36

e — 7uvy audiniy pavyzdziai yra gauti i§ Klaipédos teritorinés muitinés, muitinés darbuotojams
paprasius istirti abejotinos kilmés Saldyty unguriy siunta bei nustatyti tiriamy unguriy riisi; ee —
tiekéjo buvo deklaruojama, kad unguriai priklauso A. japonica rasiai; A — unguriai pagauti Lietuvoje
ir Latvijoje preliminariai buvo priskirti A. anguilla riisiai, nes remiantis turimais duomenimis Lietuvos
vandens telkiniai iki $iol buvo jZuvinami tik europiniais upiniais unguriais.

Remiantis Lietuvoje atlikty A. anguilla otolity tyrimy duomenimis (Shiao
et al. 2006, Lin et al. 2007) Baltijos jiiroje, KurSiy mariose ir Rygos ilankoje
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pagauti unguriai priskirti natiiraliai 1 Lietuva ir Latvija atplaukian¢iy unguriy
grupei (ATPL), o Balsio, Dringio ir Siesario ezery unguriy imtys

reprezentuoja introdukuotus ungurius (INTR).

Unguriy molekulinei analizei sukurtos Angl ir Ang2 pradmeny
poros. Siekiant standartizuoti Lietuvoje vykdomus europinio upinio ungurio
populiacinés-genetinés struktiiros tyrimus, pagristus nusekvenuoty mtDNR
seky analize, susikurtos dvi originalios A. anguilla rtsiai pradmeny poros (2
lentelé¢): 1) Angl — pradmeny pora, skirta ungurio D-kilpos regiono

amplifikacijai; 2) Ang2 — pradmenu pora, skirta ungurio cyt b amplifikacijai.

2 lentelé. MtDNR regiony amplifikacijai skirty pradmeny charakteristikos.

Rusis Regionas Pora Pradmeny sekos (5°-3°) Tm °C bp
anguitia | DHIPR | AgL | eengtartgattta | S0 | 610
ol "oy ||| 57| o
fuiatlis | OKIPE | HVZICSBD | o oongges | 59 | 50

e — §i pradmeny pora taip pat panaudota A. japonica D-kilpos amplifikacijai.

ANG]1 pradmeny pora jungiasi prie mtDNR 15598-15617 ir 16181-16206
pozicijose. Tuo tarpu, ANG2 pradmeny pora jungiasi prie mtDNR 14433-
14452 ir 14961-14980 pozicijose. Nors mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b
fragmenty amplifikacija, naudojant naujai sukurtas pradmeny poras, yra
paremta kitais pradmeny kibimo prie DNR saitais, nei ankstesniy tyrimy metu
naudoty pradmeny pory atveju, bet Angl ir Ang2 pradmeny poros igalina
tyrimams naudoti visas anksciau tirtas mtDNR D-Kkilpos regiono ir cyt b sekas.
Abi pradmeny poros sukurtos remiantis Anguilla genties rasiy mtDNR seky,
kurios buvo ikeltos { GenBank duomeny bazg, palyginamaja analize ir Primer3

programa (Rozen & Skaletsky 2000).

Laboratorinés procediiros. DNR buvo isskirta naudojant Aljanabi &
Martinez (1997) metoda su nezymiais pakitimais; dazniausiai buvo
naudojamas  raumeninis audinys. DNR  koncentracijos  nustatytos
spektrofotometru (Biophotometer, Eppendorf, Vokietija).
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Unguriy DNR amplifikacijai panaudotos Angl, Ang2, bei AF237898,
AF237899, AF237900, AF237901 ir AF237902 (Wirth & Bernatchez 2001)
pradmeny poros, o eSeriy mtDNR D-kilpos regiono dalinés sekos
amplifikuotos naudojant HV2 ir CSB-D pradmenis (Nesbg et al. 1998a).
Pradmenis susintetino ,,Biomers.net GmbH®“ ir ,,MBI Fermentas®“ (2-3

lentelés).

3 lentelé. A. anguilla mikrosatelity amplifikacijai skirty pradmeny charakteristikos.

Pora Regionas | Pradmeny sekos (5°-3°) Prsidkrﬂﬁtr}ys Tandemas | T, °C
F: ttgggaaggtcatggacgtg Anguilla 73,8
AF237898 | Arol2l R: ctaataaatgtctgggtaggc rostrata GT 61,7
AF237899 | Arope3 | I ccadataccttgacaacgqe |y poars GA 69,7
R: tcaagagcttcctgaccctc 69
F: gaaaacaatcgggtaccacag . 68,1
AF237900 | Angl01 R: acagtcagtcacaatgagee A. anguilla CA 66.3
F: gatctgtggagagatgttgg . 65,5
AF237901 | Angl51 R: agtagcatgcetagaactag A. anguilla GT 638
F: cctgtgaatccaacaggtgg . 71
AF237902 | Anglil4 R: ggataatgcggcagagtteee A. anguilla TC 735

PGR atliktos naudojant Eppendorf firmos Mastercycler personal prietaisa.
Kiekvieno pavyzdzio PGR buvo vykdoma 25 pl tiryje, o reakcijos
komponentais buvo 0,04-0,06 pg genominé DNR, 1 x PGR buferis (turintis 50
mM KCI), 2,5 mM MgCl,, 0,2 mM dNTP, 0,75 U Taq polimerazé (MBI,
Fermentas, Lietuva), pradmenys, kiekvieno pradmens koncentracija miSinyje
sudar¢ 0,2-2,2 uM, ir vanduo. DNR mikrosatelitams ir mtDNR regionams
amplifikuoti naudotos PGR salygos pateiktos 4-5 lentelése.

4 lentelé. PGR salygos A. anguilla DNR mikrosatelitams amplifikuoti.

11
. ! ! 112 13-30 v v
Regionas - - - - - -
| E|® |E £ | E £ |E | |E|®P |E
Aro121° 53-64 65
Aro063 57-68 69
Ang101 94 | 3 94 1 67 1 67 1 72 1 72 5
Ang114 60-71 72
e — tokios pat PGR salygos buvo panaudotos Ang151 regiono amplifikacijai; | — pradiné denatiracija;

Il — ciklo denatiiracija; III — ciklo pradmeny hibridizacija; IV — ciklo naujos DNR grandinés sintez¢; V
— galutinis ilginimo zingsnis; 11-1V — 30 cikly.
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5 lentelé. PGR salygos skirtingy riisiy mtDNR regionams amplifikuoti.

| 1 ] v V
Rasis Regionas C c c c c c
’ SIE|®|E|®|E|®|E|®|E
D-kilpa® 3
Anguilla 2 R
gu 8 |9 s | = ~ -
anguilla <) S |« N
cytb ok N ~ ~ |
Perca . o | w© © <
W ey - - — N
fluviatilis D-kilpa | & | S © ol

e — tokios pat PGR salygos buvo panaudotos A. japonica D-kilpos amplifikacijai; C — cikly skaiéius; I
— pradiné denatracija; II — ciklo denataracija; III — ciklo pradmeny hibridizacija; IV — ciklo naujos
DNR grandinés sintezé; V — galutinis ilginimo Zingsnis.

Elektroforezé poliakrilamido gelyje (PAGE, angl. polyacrylamide gel
electrophoresis), kuri buvo skirta amplifikuoty DNR mikrosatelity
vizualizacijai, buvo atliekama vertikaliuose 12% poliakrilamido geliuose.
PAGE atlikimo tvarka: 1) sustingus geliui, i kiekviena Sulin¢li jdedama 20-25
pl amplifikuotos DNR, 4 ul daZo (6 x Loading Dye Solution; MBI, Fermentas,
Lietuva) ir 2 pl 40% sacharozés tirpalo; 2) 1 du Sulin¢lius idedamas DNR ilgio
standartas GeneRuler™ 50 bp DNA Ladder (MBI, Fermentas, Lietuva); 3) 4-5
valandy trukmés elektroforezé, esant 220-230 V jtampai; 4) 10-15 minuciy
gelio dazymas etidZio bromido tirpale.

Siekiant sulyginti skirtingy elektroforetogramy (angl.
electrophoretogram) rezultatus, kiekvienos PAGE metu bidavo ijdedama
kontrole: pavyzdziai reprezentuojantys maziausia ir didZiausia alelius. Kuomet
buvo nustatyti visy individy genotipai, buvo atlickamos papildomos PAGE,
kuriose atrinkti pavyzdziai biidavo sudedami aleliy didéjimo tvarka. Tokiu
bidu patikrinamas nustatytas aleliy skaiCius konkrec¢iame DNR
mikrosatelitiniame regione.

Elektroforezé agarozés gelyje (AGE, angl. agarose gel electrophoresis),
kuri buvo skirta amplifikuoty mtDNR fragmenty vizualizacijai, buvo atlieckama
horizontaliuose 1,5% agarozés geliuose. AGE atlikimo tvarka: 1) sustingus
geliui, kuriame yra etidzio bromido, i kiekviena Sulinéli idedama 5 pl

amplifikuotos DNR ir 2 pl dazo (6 x Loading Dye Solution; MBI, Fermentas,

61




Lietuva); 2) i du Sulinélius jdedamas DNR ilgio standartas GeneRuler ™ 100
bp DNA Ladder (MBI, Fermentas, Lietuva); 3) 35-40 minu¢iy vykdoma
elektroforez¢, esant 100-120 V ijtampai. Tiek poliakrilamido, tiek agarozés
geliai buvo stebimi ir fotografuojami naudojant Herolab firmos MiniDoc™
Documentation System prietaisa.

Sékmingai amplifikuoti mtDNR pavyzdZiai buvo ruoSiami sekvenavimui
naudojant egzonukleaziy misini: 5 pul amplifikatas sumaiSomas su 1 U FastAP
(kartais vietoj FastAP biidavo naudojamos CIAP arba SAP; MBI, Fermentas,
Lietuva) ir 10 U egzonukleaze I (MBI, Fermentas, Lietuva), o gautas misSinys
Sildomas 15 min 37°C ir 15 min 85°C temperatiiroje, naudojant prietaisa, kuris

yra skirtas PGR. Po Sios procediiros pavyzdziai buvo sekvenuojami.

DNR sekvenavimas. Visy mtDNR sekuy, iSskyrus 74 eSeriy i§ Cirisu ir
Sventés ezery, DNR sekvenavimas atliktas Biotechnologijos instituto
Sekvenavimo centre, naudojant iSgrynintus PGR produktus, Angl, Ang2 ir
HV2/CSB-D pradmeny poras bei ,Big-Dye® Terminator v3.1 Cycle
Sequencing Kit (Applied Biosystems, JAV)®“ rinkinj ir ,,3130xl Genetic
Analyzer (Applied Biosystems, JAV)* prietaisa. Eseriy i§ Ciridu ir Sventés
ezeruy mtDNR fragmenty sekvenavimas atliktas Gamtos tyrimu centro
Ekologijos institute, Molekulinés ekologijos laboratorijoje, naudojant ,,3500
Genetic Analyzer (Applied Biosystems / Hitachi, JAV)“ prietaisa. Siekiant
patikslinti nustatyty mikrosatelitiniy fragmenty dydzius visuose tirtuose
europinio upinio ungurio DNR mikrosatelitiniuose regionuose, daugiau nei 35

meéginiai buvo sekvenuoti Latvijoje (Zr. priede, 1 lentel¢je).

Unguriy rasinés priklausomybés nustatymas. Siekiant identifikuoti
unguriy, gauty i§ Klaipédos teritorinés muitinés bei pagauty jvairiose Lietuvos
ir Latvijos vietovese, rii§i, atlikta DNR seky filogenetiné analizé. Naudojant
CLC Sequence Viewer 5.1.1 (www.clcbio.com) programa bei remiantis
nepasverty pory-grupiy metodu su aritmetiniu vidurkiu (UPGMA, angl.

unweighted pair group method with arithmetic mean) (Michener & Sokal
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1957) ir mtDNR D-kilpos regiono abejotinos kilmés unguriy seky sulyginimu
su geny banke deponuotomis 450-455 bp ilgio A. anguilla, A. japonica ir A.

rostrata sekomis (6 lentelé) buvo sukonstruota UPGMA dendrograma.

6 lentelé. Unguriy riSinei priklausomybei nustatyti naudotos geny banke deponuotos A.
anguilla, A. japonica ir A. rostrata mtDNR D-kilpos sekos.

Nr. Rusis llgis, bp GenBank
1 452 AJ225953
2 Anguilla anguilla 451 AJ225956
3 AJ225969
4 AM997243
5 AM997253
6 A. japonica 455 AM997255
7 AM997258
8 M95867
9 A rostrata 451 AB030662
10 ' 450 AP007249

Sios UPGMA dendrogramos konfigiracija jgalino tiriamasias sekas

priskirti vienai i§ unguriy raisiy.

A. anguilla DNR mikrosatelity statistiné analizé. Aleliy santykiniai
dydziai visuose DNR mikrosatelity regionuose buvo ivertinti analizuojant
DNR fragmenty jud¢jimo pobiidi elektroforetogramose, pasinaudojant
TotalLab v1.10 (Amersham Biosciences) programa, bei atsizvelgiant {
pasirinkty unguriy individy DNR sekvenavimo rezultatus. Statistiné analizé
buvo atlickama remiantis genotipavimo duomenimis (zr. priede, 2 lentel¢je)
sugrupavus unguriy imtis jvairiomis lyginamomis kombinacijomis (7 lentel¢).

Visais atvejais buvo naudojami visy penkiy mikrosatelitiniy regiony
duomenys. Genetiniai atstumai (Nei 1972) buvo apskaiiuoti naudojant
TFPGA v1.3 (Miller 1997) programa. F statistika (Fst, F\s bei Fy1) (Cockerham
1973, Weir & Cockerham 1984) ir jos patikimumas, t. y. aleliné diferenciacija
(angl. genic differentiation) (Raymond & Rousset 1995a) ir genotipiné
diferenciacija (angl. genotypic differentiation) (Goudet et al. 1996), buvo
apskaiciuotos visoms im¢iy poroms ir 7 lentel¢je pateiktoms lyginamy imc¢iy
kombinacijoms, naudojant GENEPOP (Raymond & Rousset 1995b, Rousset
2008) programa.
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7 lentelé. Genetinés diferenciacijos nustatymui naudotos unguriy imtys.

Analizé | N | Lyginamos imtys

BJ2005 (n = 24) / KM2004 (n = 8) / KM2006 (n = 10) / R12005 (n
| 8 | 114 |=8)/DRI2004 (n = 8)/ DRI2006 (n = 15) / SIE2006a (n = 20) /
SIE2006b (n = 21)

BJ2005 (n = 24) / KM2004 (n = 8) / KM2006 (n = 10) / R[2005 (n
I 7 | 114 |=8)/DRI2004 (n = 8) / DRI2006 (n = 15) / SIE2006a+SIE2006b
(SIE, n = 41)

BJ2005 (n = 24) / KM2004+KM2006 (KM, n = 18) / RI2005 (n =
" 5 | 114 | 8)/DRI2004+DRI2006 (DRI, n = 23) / SIE2006a+SIE2006b (SIE,
n=41)

BJ2005+R]2005 (U2005, n = 32) / KM2004+DRI2004 (U2004, n =

IV 3 114 16) / KM2006+DRI12006+SIE2006a+SIE2006b (U2006, n = 66)

BJ2005+KM2004+KM2006+R12005 (ATPL, n = 50) /

Voo | 2| 1% bR12004+DRI2006+SIE20062+SIE2006b (INTR, n = 64)
DRI12004+DRI2006 (DRI, n = 23) / SIE2006a+SIE2006b (SIE, n =

VI 2] 84 |

VII 4 60 Sruoga et al. 2007a tyrimo imtys: BJ2005 (n = 24) / KM2004 (n =

8) / DRI2004 (n = 8) / SIE2006a (n = 20)

| analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp
visy tiriamy unguriy iméiy; II analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiSkai patikima (p <
0,05) genetiné diferenciacija tarp visy tiriamy unguriy im¢iy, kuomet Siesartis reprezentuojamas tik
viena unguriy imtimi; III analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05)
genetiné diferenciacija tarp visy tirty geografiniy lokacijy unguriy im¢iy; IV analizé — analizés tikslas —
nustatyti, ar yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp 2004, 2005 ir 2006 mety
unguriy im¢iy; V analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné
diferenciacija tarp natiiraliai | Lietuva ir Latvija atplaukian¢iy (ATPL) ir introdukuoty (INTR) Lietuvos
eZeruose unguriy im¢éiy; VI analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05)
genetiné diferenciacija tarp Dringio ir Siesar¢io ezery unguriy im¢iy; VII analizé — analizés tikslas —
nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp Sruoga et al. 2007a tyrime
naudoty unguriy im¢iy; BJ2005 — Baltijos jtros 2005 mety unguriy imtis; KM2004 — Kur$iy mariy
2004 mety unguriy imtis; KM2006 — Kursiy mariy 2006 mety unguriy imtis; RI2005 — Rygos ilankos
2005 mety unguriy imtis; DRI2004 — Dringio ezero 2004 mety unguriy imtis; DRI2006 — Dringio
ezero 2006 mety unguriy imtis; SIE2006a — Siesario ezZero pirmoji 2006 mety unguriy imtis;
SIE2006b — Siesarcio ezero antroji 2006 mety unguriy imtis; N — im¢iy skai¢ius; I — individy skaicius.

MtDNR seky analizé. I$ viso europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos
sekuy analizei panaudotos 493 bp ilgio 229 sekos (8 lentele¢), i§ kuriy 148
nustatytos vykdant §;j disertacini darba (skirtingy haplotipy sekos GenBank
duomeny bazéje: FJ707255-FJ707280, JX162682-JX162753), o 81 buvo
deponuota geny banke ankscCiau tyrimus vykdZziusiy mokslininky (Lintas et al.
1998 (i§ viso 55 sekos; GenBank: AJ225953-AJ226007), Murgia R., Tola G.,
Hirano J. ir Archer S. N. nepublikuotas 25 seky tyrimas (GenBank: AJ246983-
AJ247007), Minegishi et al. 2005 (GenBank: AP007233)). Statistiné analizé
atlikta su pagrindinémis imtimis (8 lentel¢) ir kai kuriomis imciy

kombinacijomis (9 lentelé).
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8 lentelé. Pagrindinés imtys naudotos A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono statistinei

analizei.
Regionas Salis Imtis Duomenys
Latvija Rl (n=14)
BJ (n = 40) Disertacinio darbo
o KM (n =18) duomenys (GenBank:
Baltijos juros (BIR) Lietuva BAL (n = 30) FJ7072g5-(FJ7o7280,
DRI (n=14) JX162682-JX162753)
SIE (n = 31)
Danija DK (n=6) Lintas et al. 1998,
GenBank duomenys
Nyderlandai NG (n=6) (AJ247002, AJ247004,
Siaurés jros (SJR) - AJ247006)
NL (n=5) Lintas et al. 1998
Lintas et al. 1998,
Svedija SW (n=7) GenBank duomenys
(AJ246994-AJ246995)
Airija D (n=6) Lintas et al. 1998,
. _ GenBank duomenys
Portugalija GL (n=6) (AJ247003, AJ247005)
Atlanto vandenyno FR (n = 6) GenBank duomenys
(AVR) Prancizija (AJ246983-AJ246988)
VIL (n=1) Minegishi et al. 2005
Jungtiné Karalysté UK (n=1) Dlse(;tacmlo darbo
uomenys
Lintas et al. 1998,
Graikija GR(n=7) GenBank duomenys
(AJ246989, AJ246993)
Ispanija SP (n=2) Lintas et al. 1998
M (n = 6) Lintas et al. 1998,
Vidurzemio jiros GenBank duomenys
(VIR) LS (n=38) (AJ246990-AJ246992,
Italija _ AJ247007)
Pl (n=4) Lintas et al. 1998
Lintas et al. 1998,
RM (n=11) GenBank duomenys
(AJ246996-AJ247001)

RI — Rygos ilanka; BJ — Baltijos jira; KM — Kur$iy marios; BAL — Balsys; DRI — Dringis; SIE —
Siesartis; DK — Arreso (eZeras); NG — Reinas (upé); NL — ,Niew Koop“ lagiina; SW — Svedijos
pajuris; D — Dublinas; GL — Portugalijos pajuris; FR — Pranciizijos pajiris; VIL — Vilaine (upé); UK —
Anglijos pajuris; GR — Messolonghi lagiina; SP — Barcelonos uostas; M — Cabras lagina; LS — Lesina
lagtina; PI — Pizos miestas; RM — Tibras (upé).

IS viso europinio upinio ungurio mtDNR cyt b fragmenty analizei
panaudotos 392 bp ilgio 201 sekos (10 lentel¢), i§ kuriy 82 nustatytos Sio
disertacinio darbo metu (Siuo metu sekos | GenBank nejkeltos), o 119
deponuotos genuy banke kity tyréju (Aoyama & Tsukamoto 1997 (GenBank:
D84302), Wolf et al. 2000 (GenBank: AF165069), Aoyama et al. 2001
(GenBank: ABO021776), 2001 (GenBank: AF368238-
AF368254), Lin et al. 2001 (GenBank: AF006714-AF006715), Minegishi et

Daemen et al.
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al. 2005 (GenBank: AP007233), ivairiis nepublikuoti tyrimai (GenBank:
EF427617-EF427618, EU223996-EU223997, EU492326-EU492327)). Atlikta
MtDNR cyt b statistiné analizé yra analogiska D-kilpos regiono seky statistinei
analizei: 1) analizuotos pagrindinés unguriy imtys (10 lentel¢) ir kai kurios
im¢iy kombinacijos (11 lentele); 2) riSies vidurlSiné genetiné ivairove
analizuota tik erdvéje.

9 lentelé. Unguriu imé¢iy kombinacijos analizuojant geneting diferencijacija tarp

unguriy, sugauty Lietuvos ir Latvijos vidaus ir teritoriniuose vandenyse ir kituose
regionuose, naudojant mtDNR D-Kkilpos sekoskaitos duomenis.

Analizé¢ | N | Lyginamos imtys
| 4 | 147 BJ (n=40)/KM (n=18) /Rl (n = 14) / BAL+DRI+SIE (INTR, n
=75)
I 5 | 209 |AVR(n=20)/ SIR (n=24)/ VIR (n=38) / BI+tKM+R] (ATPL, n
=72) | BAL+DRI+SIE (INTR, n = 75)
" 4 | 229 | AVR(0=20)/VIR (n=38)/ SIR+BJ+KM+R] (SP, n = 96) /

BAL+DRI+SIE (INTR, n = 75)

I analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp
Lietuvos ezery unguriy imties (INTR) ir visy skirtingy geografiniy lokaciju, kurios reprezentuoja
nattiraliai { Lietuva ir Latvija atplaukian¢ias unguriy imtis; I analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar
yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp Atlanto vandenyno regiono (AVR),
Vidurzemio juros regiono (VJR), Siaurés jiiros regiono (SJR), natiiraliai { Lietuva ir Latvija
atplaukian¢iy unguriy (ATPL) ir Lietuvos ezery unguriy im¢iy (INTR); III analizé — analizés tikslas —
nustatyti, ar yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetine diferenciacija tarp Atlanto vandenyno regiono
(AVR), VidurZzemio jiiros regiono (VJR), Siaurinés hipotetinés populiacijos (SP), kurig reprezentuoja
natiraliai { Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai (ATPL) bei Siaurés jiros regione (SJR)
gyvenantys unguriai, ir Lietuvos ezery (INTR) unguriy im¢iy; N — imciy skaiCius; I — individy
skaicius.

ESeriy vidurii§iné genetiné vairove tirta lyginant sekas, sudarytas i$
tRNR-Pro geno dalies (1-51 bp) ir D-kilpos dalies (52-390 bp). IS viso eSerio
MtDNR D-kilpos regiono seky analizei panaudotos 389-400 bp ilgio 807 sekos
(12 lentelé), i§ kuriy 262 nustaté Sio disertacinio darbo autorius (skirtingus
haplotipus atstovaujancios sekos deponuotos GenBank duomeny bazéje:
HM992571-HM992578, JX034742-1X034749). Likusias 545 sekas anksciau
nustaté kiti mokslininkai (Nesbg et al. 1998b (i§ viso 66 sekos), Refseth et al.
1998 (i$ viso 109 sekos), Nesbg et al. 1999 (i$ viso 313 sekos), Sruoga et al.
2007b (i$ viso 56 sekos) ir viena seka i§ GenBank (EF118012)). Asmeniniy
kontakty keliu 1§ dr. C. L. Nesbg buvo gautos 34 skirtingy haplotipy sekos,

kurios nebuvo deponuotos geny banke.
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10 lentelé. Pagrindinés imtys naudotos A. anguilla mtDNR cyt b statistinei analizei.

Regionas Salis Imtis Duomenys
Latvija RI(n=7)
BJ (n = 23) . -
o Disertacinio darbo
Baltijos juros (BJR) Lietuva KM (n = 15) duomenys
DRI (n=7)
SIE (n = 29)
_ GenBank duomenys
S % 5 ... SW(n=2) (EU492326-EU492327)
Siaurés juros (SJR) Svedija Daemen et al. 2001 Lin et
VIS (n=22) al. 2001
Airija BR (n=21) Daemen et al. 2001
. _ GenBank duomenys
Ispanija SP(n=2) (EF427617-EF427618)
Marokas SR (n=22) Daemen et al. 2001
Aoyama et al. 2001,
FR (n = 4) Minegishi et al. 2005,
Atlanto vandenyno P _ . - GenBank duomenys
(AVR) rancuzija (EU223996-EU223997)
Aoyama & Tsukamoto
EFR (n = 1) iapte:
BC(n=1) Lin et al. 2001
- . SE (n=20 Daemen et al. 2001
Jungtiné Karalyste ( : Disertacinio darbo
UK(n=1) duomenys
Vldur?f/rjg))wros Italija AR (n = 23) Daemen et al. 2001
Nezinomas® Sveicarija SWZ (n=1) Wolf et al. 2000

e — ungurys tirtas Sveicarijoje, méginio kilmé nezinoma; R] — Rygos ilanka; BJ — Baltijos jiira; KM —
Kursiy marios; DRI — Dringis; SIE — Siesartis; SW — Svedijos pajiris; VIS — Viskan (up¢); BR —
Burrishoole (upé); SP — Ispanijos pajuris; SR — Sebu (upé); FR — Pranciizijos pajiris; EFR — Rytu
Pranciizija; BC — Bristolio ilanka; SE — Severno estuarija; UK — Anglijos pajuris; AR — Arnas (upé);
SWZ — Sveicarija.

11 lentele. Unguriy im¢iy kombinacijos analizuojant geneting diferencijacija tarp
unguriy, sugauty Lietuvos ir Latvijos vidaus ir teritoriniuose vandenyse ir kituose
regionuose, naudojant mtDNR cyt b sekoskaitos duomenis.

Analizé | N [ Lyginamos imtys
[ 4 | 81 |BI(n=23)/KM(n=15)/RIl(n=7)/DRI+SIE (INTR, n = 36)
I & | 200 |AVR(=72)/ SIR (n=24)/ VIR (n =23) / BItKM+R[ (ATPL, n
= 45) / DRI+SIE (INTR, n = 36)
" 4 | 200 | AVR(m=72)/VIR (n=23)/ SIR+BJ+KM+R] (SP, n = 69) /
DRI+SIE (INTR, n = 36)

I analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp
Lietuvos ezery unguriy imties (INTR) ir visu skirtingy geografiniy lokacijy, kurios reprezentuoja
nattraliai | Lietuva ir Latvija atplaukian¢ias unguriy imtis; II analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar
yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp Atlanto vandenyno regiono (AVR),
Vidurzemio jiros regiono (VJR), Siaurés jiros regiono (SJR), natiiraliai i Lietuva ir Latvija
atplaukian¢iy unguriy (ATPL) ir Lietuvos eZery unguriy imc¢iy; III analizé — analizés tikslas —
nustatyti, ar yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp Atlanto vandenyno regiono,
Vidurzemio jiiros regiono, $iaurinés hipotetinés populiacijos (SP), kuria reprezentuoja natiiraliai i
Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai (ATPL) bei Siaurés jiiros regione (SJR) gyvenantys unguriai,
ir Lietuvos ezery (INTR) unguriy im¢iy; N — im¢iy skai¢ius; I — individy skaicius.
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12 lentelé. Pagrindinés imtys naudotos P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono

statistinei analizei.

Salis — LTS . Duomenys
Pavadinimas Baseinas
Airija (Al) LI(n=7) Li upes
Anglija (ANGL) W (h =10) Temzés upés
Austrija (AU) DUN (n =20) Dunojaus upés
Baltarusija (BA) DUB (n = 10) Dniepro upés
Danija (DAN) LYN (n=10) Gudeno-Elbés upiy
MI (n=10) Baltijos juiros Nesbe et al. 1999
Estija (EST) EMJ (n=5) Emajegio upés
PEI (n=9) Emajegio-Narvos upiy
Graikija (GR) DOJ (n=10) Vardaro upés
COR (n=10) Tibro upés
Italija (ITA) TRA (n = 10) Tibro upés
RI® (n=23) Baltijos jiiros Sruoga et al. 2007b
SZ° (n=36) Dauguvos upés . o
_ . Disertacinio darbo
Latvija (LA) BAB (n = 24) Lielupés upes duomenys (GenBank:
CIR (n=38) Cirisu ezero JX034742-JX034746,
KAL®® (n=24) Dauguvos upés JX034748)
ANC (n=15) Nemuno upés
KOR (n =5) Priegliaus-Vyslos upiy Nesbo et al. 1999
Lenkija (LEN) PIL (n=10) Vyslos upés
PoL 03 - T
BJ (n=18) Baltijos juros
— Sruoga et al. 2007b
KM (n = 15) Baltijos juros
DRU (n=53) Druksiy ezero
Lietuva (LT) MET (n = 19) Persékés-Nemuno upiy Disertacinio darbo
NEM® (n = 32) Nemuno upés duomenys (GenBank:
HM992571-HM992578,
NER (n = 16) Neries upés IX034747, 1X034749)
PLA (n = 20) Minijos-Nemuno upiy
Nyderlandai (NYD) J(n=11) Reino upés Nesbg et al. 1999
El (n=6) Drameno upés
MJ(n=7) Mjeer ezero
Norvegija (NOR) SL(n=5) Store Lauarvant eero Refseth et al. 1998
TO (n=5) Toke eZero

e — imtyje yra dvi sekos su 10 bp ilgio insersijomis, kurios buvo nepanaudotos daugelyje dabartinio
tyrimo statistiniy analiziy; ee — imtyje yra viena seka su 10 bp ilgio insersija, kuri buvo nepanaudota
daugelyje dabartinio tyrimo statistiniy analiziy; LI — Li (upé); W — Windermere (ezeras); DUN —
Dunojus (upé); DUB — Dubrovskoje (ezeras); LYN — Lyngse (ezeras); MI — Matsalu ilanka; EMJ —
Emajegis (upé); PEI — Peipaus ezeras; DOJ — Dojrano ezeras; COR — Corbara (ezeras); TRA —
Trazimenas (eZeras); R] — Rygos ilanka; SZ — Sventés eZeras; BAB — Babytés ezeras; CIR — Cirsu
(ezeras); KAL — Kalezers (ezeras); ANC — Anéia (eZeras); KOR — Kortowo (eZeras); PIL — Pilica
(up¢é); POL — Lenkija (tiksli zuvies pagavimo vieta nezinoma); BJ — Baltijos jira; KM — KurSiy
marios; DRU — Driik§iai (ezeras); MET — Metelys (eZeras); NEM — Nemunas (upé); NER — Neris
(upé); PLA — Plateliai (ezeras); 1J — Eiselio ezeras; EI — Eikern (ezeras); MJ — Mjer (eZeras); SL —
,Store Lauarvant (ezeras); TO — Toke (ezeras).
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12 lentelé. Tesinys.

Salis — nnies - Duomenys
Pavadinimas Baseinas
EIN (n=5) Einavann eZero
GLO (n=6) Glomos upés
GOR (n=17) Oslo fjordy
MOR (n=5) Oslo fjordy
OSE (n=5) Oseidvann eZero Refseth et al. 1998
RAY (n=75) Oslo fjordy
SAN (n=5) Oslo fjordy
Norvegija (NOR) SOG (n=5) Oslo fjordy
STE (n=5) Oslo fjordy Nesbe et al. 1999
STI(n=5) Glomos upés
STO (n=5) Oslo fjordy
SVA (n=5) Oslo fjordy Refseth et al. 1998
SUL(n=7) Oslo fjordy
VER (n=5) Glomos upés
VOU (n = 10) Karasjéklll(;’Lc:s-Tanos lelzle)tg gtt :II.. 113398
ZE (n=10) Ronos upés
FER (n=10) Ranso-Senos upiy
MEZ (h=5) Mezo-Reino upiy
Pranciizija (PRA) MOZ (n=7) Mozelio-Reino upiy
REI (n=7) Reino upés
RON (n=9) Ronos upés
SON (n=9) S0nos upes Nesbo et al. 1999
PRU (n=11) Pruto upés
Rumunija (RUM) SIR (n = 10) Sireto upés
AN (n=10) Baikalo eZero
Rusija (RUS) RT (n = 14) Volgos upés
Slovénija (SLO) RAC (n = 10) Dravos-Dunojaus upiy
Suomija (SUOM) VES (n =10) Kiumijokio upés
AA (n=20) Botnijos ilankos
AB (n=17) Botnijos ilankos Nesbg et al. 1998b
Svedija (SVE) AN (n=19) Botnijos ilankos
BOT (n = 20) Botnijos lankos Nesbo stal. 19980,
MAL (n =5) Baltijos jiiros Refseth et al. 1998

EIN — Einavann (eZeras); GLO — Gloma (up¢); GOR — Gerja (ezeras); MJR — Markvann (eZeras);
OSE - Oseidvann (ezeras); ROY — Raysja (ezeras); SAN — Sandungen (ezeras); SOG — Sognsvann
(ezeras); STE — Steinbutjenn (ezeras); STJ — Storsjoen (ezeras); STO — Stordammen (eZeras); SVA —
Svartvann (eZeras); SUL — Suluvatn (eZeras); VER — Vermunden (eZeras); VOU — Vourasjavre

(ezeras); ZE — Zenevos ezeras; FER — Fermur (eZeras); MEZ — Mezas (up¢); MOZ — Mozelis (upé);
REI — Reinas (upé); RON — Rona (upé); SON — Sona (upé); PRU — Prutas (upé); SIR — Siretas (upé);

AN — Angara (upé); RT — Rybinsko tvenkinys; RAC — Rade (eZeras); VES — Vesijirvi (eZeras). AA —
Anadrominiai A (eSeriai, kurie gyvena Botnijos ilankoje, bet migruoja nersti | gélavandeni ezera, kuris
yra pric Rovdgen pusiasalio); AB — Anadrominiai B (eSeriai, kurie gyvena Botnijos ilankoje, bet
migruoja nersti { Angeran upe, kuri jungiasi su gélavandeniu Angersjén eZeru); AN — Angersjon

(ezeras); BOT — Botnijos jlanka; MAL — Malarenas (eZeras).
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12 lentelé. Tesinys.

Salis Luilit Duomenys
Pavadinimas Baseinas y
L AEG (n=10) Reino upés
Sveicarija (SVEI) CIU (n=10) Reino upés
Vokietija (GER) BAU (n=10) Elbés upés Nesbo et al. 1999
Kalmm(%](ras()io sritis KRY (n=5) Neries-Nemuno upiy

AEG — Aegeri (ezeras); CIU — Ciuricho ezeras; BAU — Bautzen (eZeras); KRY — Krylovo (eZeras).

Siekiant jvertinti genetinés diferenciacijos masta tarp tirty eSeriy
populiaciju statistiné analiz¢ atlikta lyginant visas Lietuvoje ir Latvijoje
surinktas eSeriy imtimis tarpusavyje (12 lentel¢), o taip pat su Sioje lenteléje
pateiktomis Saliy imtimis (Zr. priede, 3 lentel¢je ir 1 pav.), bei kai kuriomis
Lietuvoje ir Latvijoje surinkty im¢iy kombinacijomis (13 lentel¢). Kaip ir
europinio upinio ungurio mtDNR seky tyrimy atveju, eSerio viduriSiné
genetiné jvairove analizuota tik erdveje.

13 lentele. ESeriy imc¢iu kombinacijos analizuojant geneting diferencijacija tarp

eSeriy, sugauty Lietuvos ir Latvijos vidaus ir teritoriniuose vandenyse naudojant
mtDNR D-kilpos sekoskaitos duomenis.

Analizé¢ | N | Lyginamos imtys

| BJ (n=18)/ KM (n = 15)/ MET (n = 19) / NEM® (n = 30) / PLA
5102 | 2oy

I 2 | 138 | DRUMET+PLA (ELT, n=92)/ NEM*+NER (ULT, n = 46)

BJ+KM+MET+NEM®+PLA (VLT, n= 102) / DRU+NER (RLT, n
1 2 | 171 | Zgg

e — imciy dydZiai pateikiami be seky su insersijomis; I analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar tarp
visy vakary Lietuvos bei Metelio ezero (VLT) eSeriy im¢iy yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné
diferenciacija; II analizé — analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiskai patikima (p < 0,05) genetiné
diferenciacija tarp Lietuvos ezery (ELT) ir Lietuvos upiy (ULT) eSeriu populiacijy; III analizé —
analizés tikslas — nustatyti, ar yra statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp vakary
Lietuvos bei Metelio ezero (VLT) ir ryty Lietuvos (RLT) eSeriy populiacijy; N — im¢iy skaicius; I —
individy skaicius.

Tiriamy zuvy rasiy DNR seky sulyginimas bei dendrogramuy, paremty
kaimyny-jungimo metodu (NJ, angl. neighbor joining) (Saitou & Nei 1987),
konstravimas buvo atliktas naudojant CLC Sequence Viewer 5.1.1 ir/arba
MEGA 4 (Tamura et al. 2007) programas. MEGA 4 programos atveju, DNR
seky sulyginimui naudotas ClustalW (Thompson et al. 1994) algoritmas.

Polimorfiniy saity DNR grandinéje skaicius (S), bendras mutaciju
skaiCius (7), haplotipy ivairovés parametras (h) (Nei 1987), nukleotidu

ivairovés parametras () (Lynch & Crease 1990), nukleotidy pakaity vidurkio
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koeficientas (K) (Tajima 1983), genetinis atstumas tarp lyginamuy populiaciju,
kuris yra iSreiSkiamas nekoreguotu nukleotidu pakaity vidurkiu saitui, t. y.
lyginamu seky grupiu skirtumu koeficientas (Kyy) (Nei 1987) ir fiksacijos
indeksas (D7) (Hudson et al. 1992b) su patikimumo vertémis (p) (Hudson et
al. 1992a) buvo apskaiciuoti naudojant DNASP 4.50.3 programa (Rozas et al.
2003). Atliekant skai¢iavimus DNASP 4.50.3 programa delecijos buvo
vertinamos kaip penkta pozicija (A, C, G, T, -), tatiau mtDNR sekos, kuriose
isiterpusios didesnés nei 5 bp delecijos, 1§ analizés biidavo pasalinamos.
Haplotipy tinklai buvo konstruojami naudojant mediany-jungimo metoda
(MJ, angl. median joining) (Bandelt et al. 1999) idiegta NETWORK 4.6.1.0
programoje (www. fluxus-engineering.com/). Siekiant supaprastinti A. anguilla
MtDNR D-kilpos regiono haplotipuy tinkla, pasitelktas papildomas maksimalaus
Sykstumo metodas (MP, angl. maximum parsimony) (Polzin & Daneshmand
2003), kuris taip pat idiegtas NETWORK 4.6.1.0 programoje. Sudétingam
europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplotipy tinklui konstruoti
pasitelkta papildoma DNA Alignment 1.3.1.1. programa, o kity haplotipy
tinkly konstravimui reikalingi duomenys 1 NETWORK 4.6.1.0 programa
btidavo suvedami rankiniu biidu. Konstruojant haplotipy tinklus delecijos
visada biidavo vertinamos kaip penkta pozicija, ta¢iau mtDNR sekos, kuriose
isiterpusios didesnés nei 5 bp delecijos, 1§ analizés budavo pasalinamos.
Remiantis sukonstruotais haplotipy tinklais, maZzai tarpusavyje besiskiriancios
mtDNR sekos biidavo sujungiamos { haplogrupes. Pagrindiniai kriterijai Siy
haplogrupiy iSskyrimui: mutacijy skaiCius tarp sekuy, reprezentuojanciy
skirtingus haplotipus, haplotipy daZnis, mutaciniy Zingsniy, skirian¢iy retus
haplotipus nuo juos jungiancio haplotipo, pasizymincio didesniu daZniu,

skaicius.
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5. Rezultatai ir jy aptarimas
5.1. Anguilla anguilla molekuliniai tyrimai
5.1.1. Unguriy riSinés priklausomybés nustatymas

Panaudojus Angl pradmeny pora, skirta europinio upinio ungurio
MtDNR D-kilpos regiono sekoms pagausinti, buvo sékmingai amplifikuotos
visy tirty unguriy mtDNR D-kilpos regiono sekos. Atlikus tiriamy unguriy
MtDNR D-kilpos regiono seky ir i§ GenBank duomeny bazés paimty deSimties
450-455 bp ilgio homologiniy seky palyginamaja analizg paaiskéjo, jog visy
unguriy, kurie buvo pagauti Lietuvoje ir Latvijoje, tiriamos sekos priklauso A.
anguilla risiai, o visu unguriy, kurie buvo gauti i§ Klaipédos teritorinés
muitinés, tiriamos sekos priklauso A. japonica rasSiai. Tiriamosios sekos
priskirtos konkreCioms unguriy riisims atsizvelgiant | Siy seku individualy
grupavimasi UPGMA dendrogramoje kartu su zinomomis A. anguilla, A.
japonica ir A. rostrata sekomis. Pateiktoje UPGMA dendrogramoje (7 pav.)
visy unguriy, kurie buvo gauti 1§ Klaipédos teritorinés muitinés, sekos
grupuojasi kartu su A. japonica riiSies sekomis sudarydamos atskira klasteri,
atsiskyrusi nuo kity dviejy A. anguilla ir A. rostrata rasims priskiriamu seky
klasteriy. Siame paveiksle keturios A. anguilla seky klasteriui priskiriamos
sekos buvo nustatytos Sio disertacinio darbo metu (GenBank: FJ707257,
FJ707264, FJ707265, FJ707273) ir reprezentuoja unguriy, kurie buvo sugauti

Lietuvoje ir Latvijoje, raisi.
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13 Anguilla sp. Ang1-R32J |
11 A, Japonica MB58E7 (455 bp)
B« Anguilla sp. Ang1-R-10J
efs Anguilla sp. Ang1-R-14J
| Anguilla sp. Ang1-R-22J
Anguilla sp. Ang1-R-25J
¥ Anguilla sp. Ang1-R-23J
o)l g Anguilla sp. Ang1-R-6J
Anguilla sp. Ang1-R-11J
Anguilla sp. Ang1-R=31J
Anguilla sp. Ang1-R-7J
2r* Anguilla sp. Ang1-R-2J
ZEAnguilla sp. Ang1-R-9J
Anguilla sp. Ang1-R-26J
& Anguilla sp. Ang1-R-21J
ol 5+ A. Japonica AMI97253 (455 bp)
Anguilla sp. Ang1-R30J
12f+ Anguilla sp. Ang1-R-18J
L3l Anguilla sp. Ang1-R-12J A. japonica
24+ Anguilla sp. Ang1-R-4J
A. japonica AM397255 (455 bp)
E Anguilla sp. Ang1-R-28J
L— Anguilla sp. Ang1-R-24J
Ods1r= Anguilla sp. Ang1-R-8J
%Anguilla sp. Ang1-R-15J
4 L:Anguilla sp. Ang1-R-16J
:

Anguilla sp. Ang1-R-28J

Anguilla sp. Ang1-R-3J
— Anguilla sp. Ang1-R-27J

4 Anguilla sp. Ang1-R-20J
= A. Japonica AMB97258 (455 bp)
mE Anguilla sp. Ang1-R-1J

Anguilla sp. Ang1-R-5J
L —= Anguilla sp. Ang1-R-13J
10, A. japonica AMB97243 (456 bp)
Anguilla sp. Ang1-R-18J J
sa— A. anguilla AJ225953 (452 bp)
7] FJT0T285 (452 bp)
FJT07264 {452 bp)
wop* A. anguilla AJ226956 (451 bp) A, anguilia
A. anguilla AJ225969 (451 bp)
100) N FJ707273 (452 bp)
A FJTOTZ57 {452 bp)
@, A. rostrata NC_006547 = A POO7249 {450 bp}
- A. rostrata ABOJOEEZ (451 bp) ] A. rostrata

7 pav. Zinomos rii§inés priklausomybés individy, priklausanéiy A. anguilla, A.
rostrata ir A. japonica rii§ims bei 35 tiriamojo ungurio (FJ7072°°; Anguilla sp. Angl-
R***) mtDNR D-kilpos regiono 450-455 bp ilgio homologiniy seky pagrindu
sukonstruota UPGMA dendrograma.

Palyginus tiriamasias unguriy, kurie buvo gauti i§ Klaipédos teritorinés
muitinés, sekas tarpusavyje, nustatyta, kad jos reprezentuoja skirtingus
japoniskojo upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplotipus (Zr. priede, 2
pav.). Lyginamos sekos apémé dalj tRNR-Thr geno (1-27 bp), visa tRNR-Pro
geno seka (28-103 bp) ir dali D-kilpos sekos (103-500 bp). Remiantis kity
autoriy duomenimis, visos Japoni$kojo upinio ungurio D-Kilpos sekos ilgis yra

966 bp, 0 jos pozicija mtDNR yra 15719-16685 (GenBank: AB038556).
5.1.2. DNR mikrosatelity analizé

DNR mikrosatelity genetiné jvairové. Amplifikuoty europinio upinio
ungurio Arol21, Aro063, Angl0l, Angl51 ir Angll4 DNR mikrosatelity

regiony fragmenty dydziai ir bendras aleliy skaicius juose pateikti 8 pav.
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8 pav. Amplifikuoty A. anguilla DNR mikrosatelity regiony dydziai, nurodant
maziausio ir didziausio aleliy ilgi baziy poromis ir bendra aleliy skai¢iy (pazyméta
kvadratuose) Siuose regionuose.

Maziausias skirtumas (26 bp) tarp maziausio ir didziausio aleliy buvo
nustatytas Angl01 regione, o didziausias skirtumas (52 bp) buvo nustatytas
Angl114 regione. Likusiy trijy regiony skirtumai tarp maziausio ir didZiausio
aleliy buvo 35-44 bp. Maziausiai aleliy, septyni, nustatyta Angl01 regione, o
daugiausiai, trylika, nustatyta Arol21 regione. Rezultatai indikuoja, jog
didesniu skirtumu tarp maziausiuy ir didziausiy aleliy pasizyminc¢iuose DNR

mikrosatelitiniuose regionuose tikétina didesné geneting jvairove.

Unguriy im¢iy poriniai palyginimai. Poriniy palyginimy tarp visy
Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy im¢iy Fsr ir Nei (1972) genetiniy

atstumy vertés pateiktos 14 lentel¢je.
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14 lentelé. Poriniy palyginimy tarp visy Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy im¢iy,
naudojant A. anguilla DNR mikrosatelity duomenis, Fst vertés (vir$ istrizainés) bei
Nei (1972) genetiniai atstumai (zemiau istrizaings).

=
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¥00c1dd
©90023IS
g900c3ls

B900Z3IS | 900214A | ¥00Z1dd

g900c3ls

Alelin¢ diferenciacija: @ —p < 0,05, @@ —p < 0,01; genotipiné diferenciacija: A —p <0,05, A A —p <
0,01; Sviesiai geltona spalva pazyméti palyginimai tarp natiraliai i Lietuva ir Latvija atplaukianciy
unguriy (ATPL) grupés pavieniy unguriy im¢iy pory; tamsiai oranzine spalva pazyméti palyginimai
tarp introdukuoty Lietuvos ezeruose unguriy (INTR) grupés pavieniy unguriy imciy pory; $viesiai
oranzine spalva pazymeéti palyginimai tarp ATPL ir INTR grupiy pavieniy unguriy im¢iy pory.

Sprendziant 1§ poriniy palyginimy tarp Baltijos juros, KurSiy mariy (2004
ir 2006 mety) bei Rygos ilankos unguriy im¢iy, visas Baltijos juroje, KurSiy
mariose ir Rygos ilankoje pagautas unguriy imtis galime vertinti kaip viena

ATPL imti: tarp nattiraliai { Lietuva ir Latvija atplaukianciy unguriy im¢iy néra
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esminiy genetiniy skirtumy, nes didZiausia Fsr verté (0,011; nustatyta tarp
KM2004 ir R[2005 unguriy im¢iy) parodo labai maza geneting diferenciacija.
Be to, nepaisant Sios Fsr vertés statistinio patikimumo pagal aleling
diferenciacija (p < 0,05), ji buvo statistiSkai nepatikima pagal genotiping
diferenciacija (p > 0,05). PaZymétina, jog didZiausias genetinis atstumas
nustatytas taip pat tarp KM2004 ir R[2005 unguriy im¢iy (0,3437). MaZiausias
genetinis atstumas nustatytas tarp KM2004 ir BJ2005 unguriy im¢iy (0,135).
Kadangi tarp skirtingy mety Kur§iy mariy unguriy im¢iy buvo nustatyta
statistiSkai patikima genetiné diferenciacija (Fst = 0,0084; p < 0,01 pagal
aleling diferenciacija), tad galime itarti, jog kiekvienais metais cia
atplaukiantys unguriai tarpusavyje pasizymi nedideliais genetiniais skirtumais.
Genetinis atstumas tarp skirtingy mety KurSiy mariy unguriy imc¢iy buvo
0,2713.

Sprendziant 1§ poriniy palyginimy tarp visy tirty Lietuvos eZery unguriy
im¢iy, Dringio ir Siesar¢io eZeruose unguriy geneting¢ jvairove skiriasi.
Didziausia Fst verté¢ (0,0314) nustatyta tarp DRI2006 ir SIE2006a unguriy
iméiy ir yra statistiSkai patikima (p < 0,01), tick pagal aleling, tick pagal
genotiping, diferenciacija. Nors Si Fst verté yra didesné uz didziausia nustatyta
Fsr vertg (0,011) tarp ATPL unguriy im¢iy poriniy palyginimy, taciau ji kaip ir
pastaroji Fst verté parodo nedidele geneting diferenciacija. Maziausias
genetinis atstumas nustatytas tarp skirtingy Siesar¢io ezero unguriy imciy
(0,1677), o didZiausias genetinis atstumas nustatytas tarp DRI2006 ir SIE2006a
unguriy im¢iy (0,2599).

ATPL ir INTR pavieniy unguriy im¢iy poruy palyginimy rezultatai yra
dviprasmiski, nes tarp kai kuriy unguriy im¢iy nustatyta statistiSkai patikima
nedidelé genetin¢ diferenciacija, o tarp kity unguriy im¢iy, pavyzdziui, visi
ATPL pavieniy unguriy imciy palyginimai su DRI2004 unguriy imtimi,
statistiSkai patikimos genetinés diferenciacijos néra. Didziausia Fsy verté
(0,0456) nustatyta tarp KM2004 ir SIE2006a unguriy imé&iy. Si Fsr verté yra
statistiSkai labai patikima (p < 0,01), tiek pagal aleling, tiek pagal genotiping,
diferenciacija. KM2004 ir SIE2006a unguriy imciu palyginimas taip pat
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pasizymejo didziausiu genetiniu atstumu (0,3902). MazZiausias genetinis

atstumas (0,1063) nustatytas tarp BJ2005 ir DRI2004 unguriy im¢iy.

Ivairiy lyginamy unguriy imc¢iy kombinacijy F statistika.
Apskaiciuotos europinio upinio ungurio DNR mikrosatelity F statistikos (Fsr,
Fis Ir Fir) vertés tarp jvairiy lyginamy im¢iy kombinacijy yra pateiktos 15

lenteléje.

15 lentelé. Apskaiciuotos A. anguilla DNR mikrosatelity F statistikos (Fsr, Fis ir Fit)
vertes tarp ivairiy lyginamy im¢iy kombinacijy.

Analizé | N | Lyginamos imtys Fst Fis Fir
BJ2005 / KM2004 / KM2006 / | 0,0084

I 8 114 | RI2005/ DRI2004 / DRI2006 / oo 0,2514 0,2577
SIE2006a / SIE2006b AA
BJ2005 / KM2004 / KM2006 / 0,005

I 7 114 | RI2005/ DRI2004 / DRI2006 / oo 0,2538 0,2575
SIE AA
0,0049

n 5 114 BJ2005 / KM / RI2005 / DRI/ oo 0,254 0,2576

SIE

A

v 3 114 U2004 / U2005 / U2006 0’0?13 0,2562 0,2572

\% 2 114 ATPL /INTR 0,0014 0,2563 0,2573
0,0157

VI 2 64 DRI/ SIE ' 0,2555 0,2672
AA

VI 4 60 Sruoga et a_ll. 2007a tyrimo 0,0087 0,2626 0,2691
imtys o0

Aleliné diferenciacija: @ —p < 0,05, e® —p < 0,01; genotipiné diferenciacija: A —p <0,05, A A —p <
0,01; BJ2005 — Baltijos jiiros 2005 mety unguriy imtis; KM2004 — Kur$iy mariy 2004 mety unguriy
imtis; KM2006 — Kur$iy mariy 2006 mety unguriy imtis; R[2005 — Rygos ilankos 2005 mety unguriy
imtis; DRI2004 — Dringio eZero 2004 mety unguriy imtis; DRI2006 — Dringio eZero 2006 mety
unguriy imtis; SIE2006a — Siesarcio eZero pirmoji 2006 mety unguriy imtis; SIE2006b — Siesarcio
ezero antroji 2006 mety unguriy imtis; KM — KurSiy mariy unguriy imtis; DRI — Dringio eZero unguriy
imtis; SIE — Siesar¢io eZero unguriy imtis; U2004 — 2004 mety unguriy imtis; U2005 — 2005 mety
unguriy imtis; U2006 — 2006 mety unguriy imtis; ATPL — natiiraliai i Lietuva ir Latvija atplaukiantys
unguriai; INTR — introdukuoti i Lietuvos eZerus unguriai; N — im¢iy skaiéius; I — individy skaicius.
Atliktos analizés su visomis turimomis unguriy imtimis i§ Lietuvos ir
Latvijos rezultatai (Fst = 0,0084, p < 0,01, tiek pagal aleling, tiek pagal
genotiping, diferenciacija) parodo, nedidelg, bet statistiSkai labai patikima
geneting diferenciacija. Kuomet dvi Siesar¢io ezero imtys buvo apjungtos
tarpusavyje ir gauta unguriy imtis buvo palyginta su visomis kitomis turimomis
unguriy imtimis, gauta Siek tiek mazesné (Fst = 0,005), bet taip pat labai

patikima (p < 0,01) genetiné diferenciacija. Sugrupavus pavienes unguriy imtis
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1 didesnes imtis, kurios suteikia galimybe ivertinti erdving (III analize), laiko
(IV analizé) ar potencialios migracijos istorijos (V analizé¢) jtaka gaunamai
bendrai Fst vertei, nustatytos Fst ir p vertés indikuoja nedidel¢ geneting
diferenciacija, kurios statistinis patikimumas kito priklausomai nuo lyginamy
unguriy im¢iy. Tarp ATPL ir INTR unguriy grupiy statistiSkai patikimos
genetinés diferenciacijos nenustatyta (V analiz¢). Tuo tarpu, 1§ Siy triju
palyginimy didziausios vertés (Fst = 0,0049; p < 0,01 pagal aleling
diferenciacija bei p < 0,05 pagal genotiping diferenciacija) nustatytos, kuomet
unguriy imtys buvo grupuojamos atsizvelgiant { juy erdvini pasiskirstyma (III
analiz¢). Tarp Dringio ir Siesar¢io ezery unguriy im¢iy (VI analize) nustatyta
nedidel¢, bet statistiSkai labai patikima genetiné diferenciacija (Fst = 0,0157; p
< 0,01, tiek pagal aleling, tiek pagal genotiping, diferenciacija).

Isskyrus paskuting analizg, skirtingu analiziy F\s ir Fyr rezultatai yra
panasiis. Kadangi nustatytos Fi vertés buvo didziausios VI-VII analizése, tad
galime itarti, jog didesniy F,r verciy atsiradimas Siose analizése buvo itakotas

mazesnio iStirty unguriy skaiciaus.
5.1.3. mtDNR D-kilpos regiono seky genetiné jvairové

Ivairiy lyginamy wunguriy im¢iy kombinacijy rySiai NJ
dendrogramose remiantis mtDNR D-kilpos regiono seky genetine jvairove.
NJ dendrogramos pagristos Kyy koeficientais, atspindinciais lyginamuy seku
grupiy skirtumus, kuriais remiantis lyginama skirtingy unguriy im¢iy genetiné
{vairove, yra pateiktos 9 pav.

9A pav. pateiktoje NJ dendrogramoje aptinkame tris klasterius, 1§ kuriy
pirmaji reprezentuoja Baltijos jlros ir Kur§iy mariy unguriy imtys, antraji —
Rygos ilankos unguriy imtis, o treciaji — introdukuoti | Lietuvos ezerus
unguriai. Sprendziant i§ tokios NJ dendrogramos konfigtiracijos, Lietuvos
ezeruose gyvenantys unguriai skiriasi nuo pavieniy ATPL unguriy im¢iy, kuriy
iSsidéstymas NJ dendrogramoje atitinka pastaryjy mikrogeografinj iSsidéstyma

Lietuvos ir Latvijos teritorijose.
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BJ (n = 40)

KM (n = 18)

{ R| (n=14)
INTR (n = 75)

AVR (n = 20)
VJR (n = 38)
ATPL (n=T72)
INTR (n = 75)
SJR (n = 24)

INTR (n =75}
SP (n = 96)
AVR (n=20)
VJR (n = 38)

Iﬁ

9 pav. NJ dendrogramos pagristos Kxy koeficientais, apskai¢iuotais naudojant mtDNR
D-kilpos regiono sekas: A — natiiraliai | Lietuva (BJ — Baltijos jura; KM — Kursiy
marios) ir Latvija (RI — Rygos ilanka) atplaukian¢iy unguriy bei introdukuoty i
Lietuvos ezerus (INTR) unguriy im¢iy grupavimasis NJ dendrogramoje; B — NJ
dendrograma, atspindinti keturiuose skirtinguose geografiniuose regionuose (AVR —
Atlanto vandenyne, VJR — Vidurzemio jiiroje, SJR — Siaurés jiiros regione, ATPL —
Lietuvos ir Latvijos teritoriniuose vandenyse) sugauty natiiraliai atplaukianciy
unguriy rysius su introdukuotais { Lietuvos ezerus unguriais; C — NJ dendrograma
atskleidZianti rySius tarp triju hipotetiniy unguriy populiacijy bei introdukuoty i
Lietuvos ezerus unguriy (SP — hipotetiné $iauriné unguriy populiacija); Kxy padalos
verté = 1.

9B pav. pateiktoje NJ dendrogramoje aptinkame keturis klasterius, i$
kuriy pirmaji reprezentuoja Atlanto vandenyno (AVR) ir Vidurzemio jiiros
(VJR) regiony unguriy imtys, antraji — ATPL unguriy imtis, tre¢iaji — INTR

unguriy imtis, o ketvirtaji — Siaurés jaros regiono (SJR) unguriy imtis.
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Nustatyta NJ dendrogramos konfigiiracija parodo, jog egzistuoja mazi
genetiniai skirtumai tarp SIR unguriy imties ir visy kity unguriy im¢iy.

9C pav. pateiktoje NJ dendrogramoje aptinkame du klasterius. Nustatyta
NJ dendrogramos konfigliracija gali biti paaiSkinta dviem budais. Pirma,
unguriy im¢iy grupavimosi NJ dendrogramoje ypatumais dél pastaryjy
skirtingy dydZiy. Antra, introdukuoty 1 Lietuvos eZerus unguriy migracijomis 1

KurSiy marias ir Baltijos jiira.

Unguriy im¢iy poriniy palyginimy ®s ir p vertés apskaiciuotos
naudojant A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono seky duomenis. Poriniy
palyginimy tarp visy Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy iméiy ®s7 ir p
vertés pateiktos 16 lenteléje.

16 lentele. Poriniy palyginimy tarp visy Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy im¢iy,

naudojant A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono duomenis, ®@st (Zemiau jstrizainés) ir
p (virs$ istrizainés) vertés.

n BJ KM RI BAL DRI SIE

BJ 40 0,3296 0,4055 0,4827 0,4351 0,458
KM -0,00601 18 0,4143 0,3917 0,45 0,4299

RI -0,00972 -0,00747 14 0,3969 0,3878 0,3466
BAL -0,00798 0,01402 -0,0046 30 0,429 0,5001
DRI -0,00952 -0,03711 -0,02131 0,00695 14 0,4555
SIE -0,00557 -0,01658 -0,01449 0,00563 -0,02683 31

Unguriy imtys: BJ — Baltijos jura; KM — Kur$iy marios; R] — Rygos ilanka; BAL — Balsio ez.; DRI —
Dringio ez.; SIE — Siesarcio ez.

SprendZziant 1§ Siy rezultaty, europinis upinis ungurys yra panmiksine
rusis, nes néra jokios statistiSkai patikimos genetinés diferenciacijos tarp visy
lyginamy unguriy imc¢iy pory. StatistiSkai patikima genetin¢ diferenciacija
nenustatyta (®st = -0,00921; p = 0,3228) ir hipotetinéje europinio upinio
ungurio populiacijoje, sudarytoje i§ visy tirty Lietuvoje ir Latvijoje unguriy

imciy (viso 147 individai).

Ivairiy lyginamy unguriy iméiy kombinacijy ®st ir p vertés
apskaiciuotos naudojant A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono sekuy

duomenis. Apskaiciuotos i$ turimy europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos
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regiono duomeny Dsp ir p vertés tarp jvairiy lyginamy unguriy imciy

kombinacijy yra pateiktos 17-18 lentelése.

17 lentelé. Geneting diferenciacija tarp ivairiy unguriy imc¢iy kombinacijy
atspindincio fiksacijos indekso @st (zemiau istrizaings) ir Sio rodiklio patikimumo p
(vir$ istrizainés) vertés, nustatytos naudojant A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono
duomenis.

~

n Sp AVR SJIR VIR ATPL INTR
SP 96 0,3636 - 0,4577 - 0,4093
AVR -0,00014 20 0,3850 0,397 0,4073 0,5117
SIR - 0,01103 24 0,3712 0,3455 0,3589
VJR 0,00809 0,00033 0,01074 38 0,4932 0,458
ATPL - -0,00603 -0,00689 0,00524 72 0,4471
INTR -0,00444 -0,00302 -0,00671 0,00365 -0,00546 75

SP — hipotetiné iauriné unguriy populiacija; AVR — Atlanto vandenyno regionas; SIR — Siaurés jiiros
regionas; VJR — VidurZemio juros regionas; ATPL — naturaliai | Lietuva ir Latvija atplaukiantys
unguriai; INTR — introdukuoti { Lietuvos eZerus unguriai.

18 lentelé. ApskaiCiuotos trijy skirtingy im¢iy kombinacijy, naudojant A. anguilla

mtDNR D-kilpos regiono duomenis, ®gtir p vertés.

Analizé | N | Lyginamos imtys Dst p
| 4 | 147 BJ/KM/R]/INTR -0,00804 0,393
I 5 | 229 | AVR/S RI Gg{R / ATPL/ 0,00031 0,3345
m 4 | 229 $P/AVR / VIR / INTR 000068 03703

N — im¢éiy skaicius; I — individy skaicius.

Visi Sie rezultatai vienareikSmiskai indikuoja, jog tiriamoji unguriy riisis

yra panmiksing.

A. anguilla rasies mtDNR D-kilpos regiono haplotipy ir haplogrupiy

tinklai. Siekiant i$siaiSkinti galimas priezastis, dél kuriy genetinés
diferenciacijos skaiiavimai tarp ivairiy lyginamuy unguriy imcéiy pory ir
kombinacijy parodé genetinés diferenciacijos nebuvima tiriamoje rasyje, buvo
nuspregsta panagrinéti europinio upinio ungurio viduriSing geneting jvairove ir
vidur@igine evoliucija. Siam tikslui jgyvendinti, buvo sukonstruotas MP
haplotipy tinklas, sudarytas i§ 229 europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos

regiono seky (10 pav.).
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10 pav. A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono MP haplotipy tinklas, sudarytas i§ 229
sekuy: skaiciai tarp taSky parodo mutacinius zingsnius tarp artimiausiy sekuy; skrituliy
dydis proporcingas haplotipy aptikimo daznumui; mv°® — nenustatytos hipotetinés
sekos, panaudotos konstruojant haplotipy tinkla.

Haplotipy tinkle atstumai tarp dviejy skirtingy sekuy varijuoja nuo vieno
iki devyniy mutaciniy Zingsniy, o daZzniausiai aptinkamos (10 seky) M1
haplotipo sekos. IS viso haplotipy tinkla sudaro 182 skirtingi haplotipai, i8$
kuriy 107 nustatyti pirma karta Sio disertacinio darbo metu. Haplotipy tinklo
konfigiiracija indikuoja, kad europinio upinio ungurio populiaciné-genetiné
struktiira pasiZymi genetine mozaika, kurios susiformavima Ilemia
reproduktyviai izoliuotos grupés. Kadangi didel¢ haplotipy jvairové apsunkina
Sio haplotipy tinklo analizg, buvo nusprgsta artimy haplotipy sekas apjungti |
didesnius vienetus — haplogrupes. Tokiu biuidu gautas 47 europinio upinio
ungurio mtDNR D-kilpos regiono MP haplogrupiy tinklas (11 pav.).

Visos 47 isskirtos ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplogrupés gali biiti
grupuojamos | didesnes grupes — superhaplogrupes (A, B, C, D, E, F, G, H, I,
J, K, L), kurios priklauso vienai i§ SeSiy haplogrupiy tinklo Saky (A-B-D, C, E,
F, G-H ar 1-J-K-L). Didziausia, trylika, haplogrupiy ivairove pasizymi F
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superhaplogrupé. Kadangi 1§ 47 ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplogrupiu
20 haplogrupiu reprezentuoja tik vienas konkretus haplotipas, o didziausia
haplotipy ivairove, keturiolika skirtingy haplotipy, nustatyta A ir C5
haplogrupése (zr. priede, 4 lenteléje), tad nei viena haplogrupé nebuvo
skaidoma 1 mazZesnes grupes — subhaplogrupes. Nustatyta 18 haplogrupiuy,

kurios pasizymi haplotipais, aptiktais bent du kartus.

F5

a5 20
mad
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mvdz
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11 pav. A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono MP haplogrupiy tinklas: A — rysiai tarp
47 haplogrupiy; B — haplogrupés, kuriy sudétyje yra haplotipy ar hipotetiniy seky
(mv), esan¢iy jungiamaja grandimi su kitomis haplogrupémis; skaiciai tarp kvadraty
ir tasky parodo mutacinius Zingsnius.

Reziumuojant galima konstatuoti, kad europinio upinio ungurio mtDNR
D-kilpos regiono genetin¢ ivairové yra santykinai labai didele, nes i§ 493 bp
ilgio 229 seky, nustatyti 182 skirtingi haplotipai, o visas sekas galima

sugrupuoti i 47 haplogrupes, kurios reprezentuoja 12 superhaplogrupiy.

A. anguilla rasies mtDNR D-kilpos regiono haplotipy pasiskirstymas
tirtose Lietuvos ir Latvijos unguriy imtyse. Detali informacija apie nustatyty
haplotipy paplitima disertaciniame darbe tirtose unguriy imtyse yra pateikta 19

lenteléje.
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19 lentelé. Disertacinio darbo metu nustatyty A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono
haplotipy priskyrimas haplogrupéms bei paplitimas tirtose vietovése.

. . Imtys

Nr. Haplotipas Haplogrupé BJ KM RI UI)(/ BAL DRI SIE
1 BJ7 1

2 BJ12 1

3 BJ13 1

4 KM3 A 1

5 KM4 1

6 BAL?21 1

I DRI7 1

8 LAG6 Al 1

9 BJ19 A2 1

10 SIE13 A3 1 1
11 SIE1l A4 1
12 BJ24 2

13 BJ28 1

14 GL3 1 1 1
15 LA4 B 1

16 BAL9 1

17 BAL10 1

18 BAL23 1

19 DRI1 1

20 KM2 1

21 DRI3 C 1

22 SIE2 1
23 SIE9 1 1 1
24 M1 1 2 2 1 1
25 KM13 1

26 BAL11 cl 1

27 SIE4 1
28 DK5 1

29 BJ21 €2 1

30 BAL20 1

31 SIE3 3 1
32 NG3 C4 2

33 BJ14 1

34 BJ20 1

35 BJ25 1

36 KM5 1

37 KM7 1

38 RM3 C5 2 1 1
39 DRI2 1

40 DRI11 1

41 SIE7 1
42 SIE17 1
43 SIE18 1
44 LA5 1

45 SW3 1

46 BAL14 o 1

47 SIE19 1
48 BJ16 1

49 KM10 1

50 DRI4 7 1

51 SIE23 2
52 KM1 C8 1
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19 lentelé. T¢sinys.

. . Imtys
Nr. Haplotipas Haplogrupé BJ KM UK BAL DRI SIE
53 BJ3 1
54 BJ9 D 1 1
55 KM6 1
56 BJ23 1
57 DK?2 E
58 KM9 1
59 BAL17 E2 1
60 BJ6 E3 1
61 KM12 E 1
62 SIE11l 1
63 BJ18 1
64 BJ26 1
65 BJ27 Fl 1
66 SIE5 1
67 BJ10 1
68 LAl
69 BAL1 1
70 BAL?2 F2 1
71 SIES8 1
72 SIE22 1
73 BJ15 1
74 DRI12 F3 1
75 SIE10 1
76 BJ11 F4 1
77 FR4 1
78 BAL13 1
79 SIE6 F6 1
80 SIE16 1
81 BJ1 1
82 BJ17 1
83 LA2
84 LAS8
85 LS6 F7 1 1
86 RM1 1
87 BALY7 1
88 DRI10 1
89 SIE14 1
90 BJ8 1
91 KM8 1
92 KM11 s 1
93 KM14 1
94 BAL12 1
95 BAL19 1
96 BALS8 1
97 DRIS Fo 1
98 SIE12 F10 1
99 BJ4 F11 1
100 BAL18 Gl 1
101 M6 1
102 BJ5 1
103 LA3 H
104 LS1 3 1
105 BAL16 1
106 SIE21 1




19 lentelé. T¢sinys.

Nr. Haplotipas Haplogrupé BJ KM R ITJtIzS BAL DRI SIE
107 BJ2 1

108 SP2 1

109 BAL3 | 1

110 BALS5 1

111 BALS6 1

112 BJ22 1

113 DRI9 (1 1

114 SIE15 1
115 DRI5 13 1

116 BAL22 14 1

117 SIE20 J 1
118 BAL15 K 1

119 NG1 1 1 2
120 BALA4 L 1

121 DRI6 1

122 LA7 L1 1

Unguriy imtys: BJ — Baltijos jura; KM — Kur§iy marios; RI — Rygos ilanka; UK — Anglijos pajiris;
BAL — Balsio ez.; DRI — Dringio ez.; SIE — Siesarcio ez.

Lietuvoje ir Latvijoje nustatyta penkiolika ankstesniy tyrimy metu aptikty
haplotipy: M1, M6, DK2, DKS5, FR4, GL3, LS1, LS6, NG1, NG3, RM1, RM3,
SP2, SW3, DRI7 (zr. priede, 5 lenteléje). Septyni i§ Siy haplotipy (M1, GL3,
LS1, LS6, NG1, NG3 ir RM3) aptikti daugiau nei du kartus. Tai rodo, jog dél
kazkokiy priezasCiy tam tikri haplotipai yra daznesni Europoje, lyginant su
kitais haplotipais. IS viso Lietuvoje nustatyta 112 skirtingy haplotipy,
priklausanciy 37 haplogrupéms, i§ kuriy 15-os haplogrupiy atstovai aptikti tik
Lietuvos vandens telkiniuose. Tirtoje Latvijos unguriy populiacijoje nustatyta
12 skirtingy haplotipy, priklausanciy 10 haplogrupiy, 1§ kuriu dvi rastos tik
Rygos ilankoje.

IStyrus 133 Lietuvoje pagautus ungurius, nustatyta 99 iki tol nerasty
haplotipy, priklausan¢iy 37 haplogrupéms. Trys haplotipai (BJ9, SIE9 ir
SIE23), kurie anksCiau nebuvo aptikti kitose Europos vietovése, Lietuvos
vandens telkiniuose aptinkami Siek tiek dazniau nei kiti haplotipai. Dauguma
Balsio, Dringio ir Siesar¢io eZeruose pagauty unguriy haplotipy nebuvo aptikti
kitose geografinése lokacijose. Nors skirtingy Lietuvos ezery unguriy imtyse
nustatyti tie patys M1 ir SIE13 haplotipai, taciau kiekvieno ezero unguriy

populiacija pasizyméjo Zzymiais unguriy genetinés (vairoveés skirtumais.
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Pavyzdziui, Balsio eZere aptikti 23 haplotipai (BAL1-BAL23), kurie nebuvo
rasti kitose Europos vietovése, iskaitant kitus Lietuvos ezerus.

IStyrus 14 unguriy, kurie buvo pagauti Rygos ilankoje, Latvijos
teritoriniuose vandenyse, nustatyti 8 iki tol kitose vietovése nerasti haplotipai,
priklausantys 7 haplogrupéms. Rygos ilankos unguriy imtyje nustatyti M1 ir
LS1 haplotipai taip pat rasti ir Baltijos jiiroje, Lietuvos teritoriniuose
vandenyse. Palyginus $io disertacinio darbo metu vykdytu molekuliniy tyrimy
duomenis su kity tyréjy nustatytomis europiniy upiniy unguriy mtDNR D-
kilpos regiono sekomis nustatyta, kad haplotipai M1 ir LS1 daZniausiai
aptinkami ne tik Latvijoje, bet ir kituose Europos regionuose. Be to, Rygos
tlankos unguriy imtyje nustatyti DK2 ir NG3 haplotipai, kurie taip pat buvo
aptikti kitose Europos vietovése, taciau neaptikta BJ1-BJ28 ir KM1-KM14
haplotipy, kurie buvo nustatyti tik Lietuvos teritoriniuose vandenyse, Baltijos
juroje ir Kur$iy mariose, sugauty unguriy imtyse. Tai rodo, jog kai kurie Rygos
tlankoje, Baltijos juroje ir KurSiy mariose sugauty unguriy haplotipai
aptinkami dazniau ne tiek dél santykinai mazo geografinio atstumo tarp Siy
geografiniy lokacijy, bet dél kai kuriy haplotipu didesnio gausumo bei

universalesnio paplitimo europinio upinio ungurio populiacijoje.

A. anguilla rasies mtDNR D-kilpos regiono superhaplogrupiy
paplitimas Europoje. Europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono
superhaplogrupiy paplitimas Europoje pateiktas 12 pav.

Gauti duomenys yra dviprasmiski: 1) A, B, C, F, H ir I superhaplogrupiu
paplitimas visuose skirtinguose geografiniuose regionuose paremia europinio
upinio ungurio panmiksijos hipotezg; 2) D, E, G, J, K ir L superhaplogrupiy
atstovy neaptikimas Vidurzemio jiiros regione indikuoja zZymesnius genetinés
tvairoves skirtumus tarp VidurZemio jiiros regione gyvenaniy unguriy ir

kituose geografiniuose regionuose gyvenanciy unguriy.
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12 pav. A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono superhaplogrupiy paplitimas Europoje:
kvadratais pazymétos imtys reprezentuoja ankstesniy tyrimy duomenis (Lintas et al.
1998, Minegishi et al. 2005 ir nepublikuotas Murgia R., Tola G., Hirano J. ir Archer
S. N. tyrimas), o apskritimais pazymétos imtys yra §io disertacinio darbo duomenys;
skrituliniy diagramy diametras proporcingas seky skai¢iui nuo vienos iki 40 seky.
Remiantis chaotiSku skirtingoms superhaplogrupéms priskiriamy unguriy
paplitimu Europoje galime teigti, kad Sio tyrimo rezultatai dar kartg patvirtina
zinoma fakta — tirilamos riiSies populiaciné-genetiné struktira pasizymi

genetine mozaika, kurios susiformavima lemia reproduktyviai izoliuotos

grupes.

Ivairiy lyginamy unguriy im¢iy kombinacijy genetinés jvairovés
charakteristikos. Detali informacija apie Lietuvoje ir Latvijoje surinkty
unguriy imc¢iy, kuomet ezeruose sugauti unguriai buvo grupuojami i bendra
INTR unguriy imtj, o Lietuvos ir Latvijos teritoriniuose vandenyse sugauti
unguriai buvo grupuojami i bendra ATPL unguriy imtj, bei Atlanto vandenyno,

Siaurés juros, Vidurzemio juros regiony ir hipotetinés Siaurinés unguriy
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populiacijos 1mciy genetinés ivairovés charakteristikas yra pateikta 20
lenteléje.

Visy genetinés 1vairoves parametry vertes, kurios yra pateiktos pirmojoje
analizéje, parodo, kad $iy verCiy skaiCiavimas yra jtakojamas istirty unguriy
skaiClaus 1imtyse: iStyrus mazesnes unguriy imtis, gaunamos maZzZesneés
genetinés jvairoveés parametry vertés. MaZiausios genetinés jvairoves vertes

nustatytos R[ unguriy imtyje, o didZiausios — INTR unguriy imtyje.

20 lentelé. ApskaiCiuotos trijy analiziy, naudojant A. anguilla mtDNR D-kilpos
regiono duomenis, haplotipy jvairovés parametro (h), nukleotidy pakaity vidurkio
koeficiento (K), polimorfiniy saity skaiciaus (S) ir nukleotidy jvairovés parametro (x)
vertés bei bendras haplotipy ir haplogrupiy skaicius tam tikrose unguriy imtyse.

Analizé Imtys BB R ./ h K S z
Haplogrupés
BJ (n =40) 36/22 0,99359 | 12,33077 73 0,02402
KM (n =18) 17/12 0,99346 | 12,29412 46 0,02401
I Rl (n=14) 12/10 0,97802 | 11,98901 39 0,0229
INTR (n =75) 68 /30 0,99712 | 12,77045 98 0,02453
i§ viso (n = 147) 122 /40 0,99506 | 12,4569 122 0,02406
AVR (n = 20) 19/15 0,99474 | 12,73158 56 0,02462
SIR (n = 24) 23/18 0,99638 | 14,00362 70 0,02741
I VJR (n = 38) 36/18 0,99716 | 11,5761 64 0,0226
ATPL (n=72) 62 /28 0,99257 | 12,19992 89 0,02369
INTR (n=75) 68 /30 0,99712 | 12,77045 98 0,02453
i§ viso (n = 229) 182/ 47 0,99567 | 12,50544 145 0,02426
SP (n = 96) 81/31 0,99452 | 12,61689 108 0,02456
AVR (n =20) 19/15 0,99474 | 12,73158 56 0,02462
i VJR (n = 38) 36/18 0,99716 | 11,5761 64 0,0226
INTR (n=75) 68 /30 0,99712 | 12,77045 98 0,02453
i§ viso (n = 229) 182/ 47 0,99567 | 12,50544 145 0,02426

e — Sio parametro ver¢iy skaiGiavimai atlikti neatsizvelgiant | sekose esancias delecijas; BJ — Baltijos
jara; KM — Kursiy marios; R[ — Rygos ilanka; SP — hipotetiné $iauriné unguriy populiacija; AVR —
Atlanto vandenyno regionas; SJR — Siaurés jiros regionas, VIR — VidurZemio jiiros regionas; ATPL —
natiiraliai | Lietuva ir Latvijg atplaukiantys unguriai; INTR — introdukuoti | Lietuvos ezerus unguriai.

SprendZiant 1§ skirtingus geografinius regionus reprezentuojanciy unguriy
im¢iy genetinés {vairoveés charakteristiky (I analize¢), genetiné jvairové yra
panasi visose tirtose unguriy imtyse, i$skyrus VidurZzemio ir Siaurés jiry
unguriy imtis. Nors AVR unguriy imtis pasiZyméjo maziausiu, penkiolika,
haplogrupiy skai¢iumi, o SJR ir VIR unguriy imtyse buvo nustatyta po 18
haplogrupiy, ta¢iau AVR unguriy imtis buvo sudaryta i§ 20 unguriy, kuomet

SJR ir VIR unguriy imtys buvo sudarytos i§ 24 ir 38 unguriy, atitinkamai.
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Vadinasi, maZiausia europinio upinio ungurio D-kilpos regiono haplogrupiy
tvairové aptinkama Vidurzemio jiiros regione. VJR unguriy imtis taip pat
pasizyméjo maziausiomis nukleotidu pakaity vidurkio koeficiento (K) ir
nukleotidy jvairovés parametro (z) vertémis (11,5761 ir 0,0226, atitinkamai),
bet ne haplotipy ivairovés parametro (h) verte, kuri buvo didziausia (h =
0,99716) i$ tirty unguriy im¢iy. Maziausia h verté nustatyta ATPL unguriy
imtyje (h = 0,99257). SJR unguriy imtis pasizyméjo didZiausiomis nukleotidy
pakaity vidurkio koeficiento (K) ir nukleotidy jvairovés parametro () vertémis
(14,00362 ir 0,02741, atitinkamai). Tai indikuoja, kad Siaurés jiiros regione
gyvenan€iy unguriy genetiné jvairove Siek tiek skiriasi nuo kituose
geografiniuose regionuose gyvenanciy unguriy genetinés ivairovés. AVR ir
INTR unguriy iméiy K ir 7 ver¢iy panaSumas gali biiti paaiskintas tuo faktu,
kad 1 Lietuvos ezerus yra introdukuojami Anglijoje ar Pranciizijoje pagauti
unguriy jaunikliai. ATPL ir INTR unguriy im¢iy genetinés {vairoves
charakteristikos yra panasios.

Apjungus SJR ir ATPL unguriy imtis i viena SP unguriy imtj ir §iq imtj
palyginus su kitomis unguriy imtimis (III analiz¢), nustatyta, kad SP unguriy
imties h, K, ir = vertés mazai skiriasi nuo verciy, kurios buvo nustatytos kitose
unguriy imtyse. Vadinasi, tokie duomenys rodo, jog unguriy genetiné jvairove
yra panaSi visuose geografiniuose regionuose, iSskyrus Vidurzemio jiiros
regiong. Tokie duomenys taip pat rodo, jog néra reikSmingy genetinés
tvairovés skirtumy tarp introdukuoty i Lietuvos eZerus unguriy ir Siaurés jiiroje
bei Baltijos jiiroje gyvenanciy unguriy. Vadinasi, siekiant atskleisti unguriy,
kurie gyvena skirtinguose geografiniuose regionuose, genetinius skirtumus,
reikia ne tik nustatyti ir jvertinti kiekybinius genetinés ivairovés parametrus,
bet ir iSanalizuoti ju kokybinius skirtumus, pavyzdziui, nustatyti, kokie
konkretiis haplotipai arba konkrecios haplogrupés aptinkamos konkrecioje
geografinéje lokacijoje, nes skirtinguose geografiniuose regionuose gyvenantys

unguriai pasizymi subtiliais genetiniais skirtumais.
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5.1.4. mtDNR cyt b seky genetiné jvairové

Ivairiy lyginamy unguriy iméiy kombinacijy rySiai NJ
dendrogramose remiantis mtDNR cyt b seky genetine jvairove. NJ
dendrogramos pagristos Kyy atstumais tarp skirtingose unguriy imtyse esanciy

mtDNR haplotipy yra pateiktos 13 pav.

A
i KM (n=15)
INTR (n = 36)
BJ (n=23)
Rl{n=7)
P
0z
B
| INTR {n = 36)
| AVR (n=72)
VJR (n = 23)
ATPL (n = 45)
SJR (n = 24)
P
nz
c
| INTR (n = 36)
AVR (n=T72)
VJR (n = 23)
SP (n =69)
: nz :

13 pav. NJ dendrogramos pagristos Kxy koeficientais, apskai¢iuotais naudojant
MtDNR cyt b sekas: A — nattiraliai | Lietuva (BJ — Baltijos jura; KM — Kur§iy marios)
ir Latvija (RI — Rygos ilanka) atplaukian¢iy unguriy bei introdukuoty i Lietuvos
ezerus (INTR) unguriy im¢iy grupavimasis NJ dendrogramoje; B — NJ dendrograma,
atspindinti keturiuose skirtinguose geografiniuose regionuose (AVR - Atlanto
vandenyne, VJR — Vidurzemio jiroje, SJR — Siaurés jiiros regione, ATPL — Lietuvos
ir Latvijos teritoriniuose vandenyse) sugauty natiraliai atplaukianc¢iy unguriy rysius
su introdukuotais | Lietuvos ezerus unguriais; C — NJ dendrograma atskleidZianti
rySius tarp trijy hipotetiniy unguriy populiaciju bei introdukuoty i Lietuvos ezerus
unguriy (SP — hipotetiné iauriné unguriu populiacija); Kxy padalos verté = 0,2.
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13A pav. pateiktoje NJ dendrogramoje introdukuoty | Lietuvos eZerus ir
KurSiy mariose sugauty unguriy imtys grupuojasi viename klasteryje, prie
kurio Sliejasi Baltijos jiiros unguriy imtis, o labiausiai atsiskyré Rygos ilankos
unguriy imtis. Aprasyta NJ dendrogramos konfigiiracija turi ekologing prasme.
Kadangi Kur$iy mariose biita tiesioginiy 1iZuvinimy unguriy jaunikliais bei yra
zinoma, kad kai kurie introdukuoti unguriai i§ Lietuvos ezery sugeba nuplaukti
1 Kur$iy marias, tad natiiralu, kad KM ir INTR unguriy imtys yra genetiSkai
artimesnés. Sia 1zvalga patvirtina unguriy otolity mikrocheminé analizé, kurios
metu nustatyta, kad 20% KurSiy mariose sugauty unguriy yra introdukuoti
(Shiao et al. 2006).

13B pav. pateiktoje NJ dendrogramoje aptinkame keturis Kklasterius, i$
kuriy pirmaji reprezentuoja AVR ir INTR unguriy imtys, antraji — VIR unguriy
imtis, trec¢igji — ATPL unguriy imtis, o ketvirtaji — SJIR unguriy imtis.
Nustatytas AVR ir INTR unguriy im¢iy grupavimasis NJ dendrogramoje gali
biti nulemtas im¢iy genetiniu panasumu, kuri salygoja unguriy jaunikliy
gaudymas Anglijoje ir Pranciizijoje ir Siy Zuvy paleidimas 1 Lietuvos eZerus.
SJR unguriy imties artimesnis rySys su ATPL unguriy imtimi gali biti
paaiskintas santykinai mazais geografiniais atstumais tarp Baltijos juros ir
Siaurés jiiros. SJR unguriy imties atsiskyrimas, kaip ir europinio upinio
ungurio mtDNR D-kilpos regiono tyrimy atveju (9B pav.), parodo Sios imties
zymesnius genetinius skirtumus lyginant su kitomis tirtomis unguriy imtimis.
Pazymétina, kad panaudojus skirtingus mtDNR Zymenis gauti panaSis
rezultatai, nors dvi unguriy imtis, tyrinétas naudojant mtDNR D-kilpos regiono
ir mtDNR cyt b Zymenimis, bei jvardintas kaip SJR unguriy imtis,
reprezentavo skirtingi individai.

13C pav. pateiktoje NJ dendrogramoje sujungus natiiraliai | Baltijos jtra
atplaukian¢iy unguriy imtj su Siaurés jiros regiono unguriy imtimi i viena
hipotetinés Siaurinés unguriy populiacijos imtj stebimas rySkus Sios imties
atsiskyrimas nuo kity unguriy im¢iy. Remiantis §ios analizés rezultatais

negalima atmesti prielaidos, jog genetiniai skirtumai tarp Siaurés jiros bei
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Baltijos jiiros regione sugauty natiraliai atplaukian¢iy unguriy ir Atlanto
vandenyno ar Vidurzemio jiiros regiony unguriy im¢iy néra atsitiktiniai, o tai

priestarauty panmiksijos hipotezei.

Unguriy im¢iy poriniy palyginimy ®st ir p vertés apskaiciuotos
naudojant A. anguilla mtDNR cyt b seky duomenis. Poriniy palyginimy tarp
visu Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy im¢iy gy ir p vertés pateiktos 21
lentel¢je.

21 lentelé. Poriniy palyginimy tarp visy Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy iméiy,

naudojant A. anguilla mtDNR cyt b duomenis, ®st (zemiau jstrizainés) ir p (vir$
istrizainés) vertes.

n BJ KM R] DRI SIE

BJ 23 0,3534 0,5962 0,4016 0,1578
KM 0,02963 15 0,4831 0,6829 0,2009
R] -0,03901 -0,00641 7 0,4373 0,082
DRI -0,03825 -0,04926 -0,06156 7 0,2039
SIE 0,04108 0,01989 -0,03509 -0,04741 29

Unguriy imtys: BJ — Baltijos jiira; KM — Kursiy marios; RI — Rygos jlanka; DRI — Dringio eZ.; SIE —
Siesarcio eZ.

Genetinés diferenciacijos tarp Lietuvoje ir Latvijoje surinkty unguriy
iméiy testo, atlikto naudojant mtDNR cyt b sekas ir lyginant pavienes unguriy
imtis tarpusavyje, rezultatai patvirtina europinio upinio ungurio mtDNR D-
kilpos regiono analizés (16 lentelé) rezultatus, indikuojancius, kad tiriamoji
rusis yra panmiksing. StatistiSkai patikima genetiné diferenciacija nenustatyta
(Pst = -0,02156; p = 0,1882) ir hipotetingje europinio upinio ungurio
populiacijoje, sudarytoje i§ visy tirty Lietuvoje ir Latvijoje unguriy im¢iy (viso

81 individas).

Ivairiy lyginamy unguriy im¢iy kombinacijuy ®st ir p vertés
apskaiciuotos naudojant A. anguilla mtDNR cyt b seky duomenis. [vairiy
lyginamy unguriy im¢iy kombinacijy sy ir p vertés apskaiciuotos remiantis
europinio upinio ungurio mtDNR cyt b sekomis, nustatytomis Sio disertacinio
darbo metu bei naudojant kity tyréju genuy banke deponuotas sekas, yra

pateiktos 22-23 lentelése.
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22 lentele.

Geneting diferenciacija tarp ivairiy unguriy imcéiy kombinaciju

atspindincio fiksacijos indekso ®st (zemiau jstrizainés) ir Sio rodiklio patikimumo p
(vir$ istrizainés) vertés, nustatytos naudojant A. anguilla mtDNR cyt b duomenis.

n Sp AVR SJIR VJR ATPL INTR
SP 69 0,0251 - 0,6499 - 0,1431
AVR 0,02968 72 0,0053 0,3117 0,0596 0,3675
SIR - 0,03831 24 0,2513 0,3428 0,0586
VJR 0,02055 0,02393 0,02868 23 0,5285 0,6039
ATPL - 0,01982 -0,01416 0,00961 45 0,2367
INTR 0,01894 -0,086 0,02367 -0,00595 0,01104 36

ParySkintos ®st ir p vertés yra statistiskai patikimos (p < 0,05); SP — hipotetiné Siauriné unguriy
populiacija; AVR — Atlanto vandenyno regionas; SJR — Siaurés jiros regionas; VIR — Vidurzemio
jros regionas; ATPL — natiraliai { Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai; INTR — introdukuoti {
Lietuvos ezerus unguriai.

23 lentelé. Apskaiciuotos trijy skirtingy im¢iy kombinacijy, naudojant A. anguilla
mtDNR D-kilpos regiono duomenis, ®gtir p vertés.

Analizé | N | Lyginamos imtys Ds p

I 4 81 BJ /KM /RI/INTR -0,0038 0,2506

I 5 | 200 | AVRISIRVIRIATPLS 0,01285 0,0474

11 4 200 SP/AVR / VIR /INTR 0,01397 0,1321
Paryskintos ®gy ir p vertés yra statistiSkai patikimos (p < 0,05); N — im¢iy skaiius; I — individy
skaicius.

Skirtingai nuo analogi$ky europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos
regiono analiziy (17-18 lentelés), kurios vienareik§miskai parodé¢, jog §i rasis
yra panmiksiné, mtDNR cyt b tyrimo duomenys 22 lenteléje rodo nedidelg, bet
statistiskai patikima geneting diferenciacija tarp SJR ir AVR unguriy imdiy
(®sr = 0,03831, p = 0,0053), bei SP ir AVR unguriy imé&iy (Pst = 0,02968, p =
0,0251). 23 lenteléje antroje analizéje nustatytos @sr ir p vertés taip pat rodo
nedidelg (Pst = 0,01285), bet statistiSkai patikima (p < 0,05) geneting
diferenciacija hipotetinéje unguriy populiacijoje, sudarytoje i§ AVR, SJR, VIR,
ATPL ir INTR unguriy imé&iy. Apjungus SIR ir ATPL unguriy imtis i viena
imtj — SP, o kitas palikus tokias pat, kaip antroje analizéje, gauta dgr verté yra
nepatikima. Vadinasi, genetiné diferenciacija atsiranda dél SJR unguriy imties

genetiniy skirtumy, lyginant su kitomis unguriy imtimis.

A. anguilla rasies mtDNR cyt b haplotipy ir haplogrupiy tinklai.
Sukonstruotas MJ haplotipy tinklas, sudarytas 1§ 201 europinio upinio ungurio

MtDNR cyt b sekos pateiktas 14 pav.
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14 pav. A. anguilla mtDNR cyt b MJ haplotipy tinklas, sudarytas i§ 201 sekos: baltai
pazymétos kitose Europos lokacijose sugauty unguriy mtDNR cyt b sekos bei ju
daznis haplotipy tinkle; skaiciai tarp taSky parodo mutacinius zingsnius tarp
artimiausiy seky; skrituliy dydis proporcingas haplotipy aptikimo daznumui; BJ —
Baltijos jura; KM — KurSiy marios; R[] — Rygos ilanka; UK — Anglijos pajiiris; DRI —
Dringio ez.; SIE — Siesarcio ez.

Didziausias atstumas (trys mutaciniai Zingsniai) tarp dviejy atskiry tasky
Siame haplotipy tinkle nustatytas tarp G ir I haplotipy. DidZiausiu dazniu
pasizyméjo A haplotipas: §i haplotipa reprezentavo 85 unguriy mtDNR sekos,
1§ kuriy 43 nustatytos disertacinio darbo metu. IS viso europinio upinio ungurio
mtDNR cyt b haplotipy tinkla sudaro 34 skirtingi haplotipai, i§ kuriy 14
nustatyti pirma karta Sio disertacinio darbo metu: A3, A4, AS, A6, A7, A8, B3,
B4, B5, C3, F2, G2, H1 ir I. Sugrupavus visus ungurio mtDNR cyt b

haplotipus { haplogrupes, sukonstruotas devyniu haplogrupiy tinklas (15 pav.);

95



detali informacija apie visas haplogrupes sudarancius haplotipus yra pateikta

priede, 3 pav.

D 273 H 387 E

294 357 387

294

A‘IEEI' C

249 249

294 156 351 387
F G I

15 pav. A. anguilla mtDNR cyt b MJ haplogrupiy tinklas, kuriame skai¢iai nurodo
konkrecias mutacijas, skiriancias haplogrupes viena nuo kitos.

ISskyrus haplogrupe I, kuria atstovauja vienintelis haplotipas, nutolgs nuo
artimiausios haplogrupés G atstovo trim mutaciniais Zingsniais, likusias
aStuonias haplogrupes viena nuo kitos skiria vienas mutacinis Zingsnis.
DidZziausia haplotipy ivairove pasizymi haplogrupé A (14 pav.). Palyginus
europinio upinio ungurio mtDNR cyt b seky geneting jvairove su mtDNR D-
kilpos regiono genetine jvairove akivaizdu, kad mtDNR cyt b seky ivairové yra
kelis kartus mazesné: iStyrus 201 ungurio mtDNR cyt b 392 bp ilgio sekas
nustatyti 34 skirtingi haplotipai, kuriuos galima sugrupuoti i 9 haplogrupes.

A. anguilla ruasies mtDNR cyt b haplotipy pasiskirstymas tirtose
Lietuvos ir Latvijos unguriy imtyse. Detali informacija apie nustatyty
europinio upinio ungurio MDNR cyt b haplotipy paplitima disertaciniame

darbe tirtose unguriy imtyse yra pateikta 24 lenteléje.
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24 lentelé. Disertacinio darbo metu nustatyty A. anguilla mtDNR cyt b haplotipy
priskyrimas haplogrupéms bei paplitimas tirtose vietovése.

. . Imtys
Nr. Haplotipas Haplogrupé BJ KM R tyUK DRI SIE
1 A 10 4 1 1 3 14
2 A3 1
3 A4 1
4 A5 A 1
5 Ab 1 1
6 A7 1
7 A8 1
8 B 1 3 1 1 8
9 B2 1
10 B3 B 1
11 B4 1
12 B5 1
13 C C 1 1 1
14 C3 1 1
15 D D 1 1 1
16 E E 2 1 1
17 F F 1 1
18 F2 1
19 G G 4 1 1
20 G2 1
21 H1 H 1
22 [ I 1

Unguriy imtys: BJ — Baltijos jura; KM — Kur§iy marios; R] — Rygos ilanka; UK — Anglijos pajiris;
DRI — Dringio ez.; SIE — Siesarcio ez.

Lietuvoje ir Latvijoje nustatyti visi ankstesniy tyrimy metu aptikti
haplotipai, pasizymintys didesniu dazniu (A, B, C, D, E, F ir G), tadiau nerasta
12 reciau aptinkamy haplotipy, nustatyty kitose Europos ir Siaurés Afrikos
unguriy imtyse (Zr. priede, 6 lenteléje). IS viso Lietuvoje nustatytas 21
skirtingas haplotipas, priklausantis 9 haplogrupéms. Tuo tarpu, Latvijoje i$
viso nustatyti 7 skirtingi haplotipai, priklausantys 5 haplogrupéms.

IStyrus 74 Lietuvoje pagautus ungurius, nustatyta 13 iki tol nerasty
haplotipy, priklausan¢iy 9 haplogrupéms. Daugiausia, keturi, anksciau
neaptikty haplotipy rasta KurSiy mariy ir SiesarCio ezero unguriy imtyse.
Pazymétina, kad SiesarCio ir Dringio eZeruose gyvenantys jzuvinti unguriai
pasiZzymi genetinés ivairoves skirtumais, kuriuos lemia kiekviename i§ ju
aptikti skirtingi cyt b haplotipai. Vadinasi, remiantis europinio upinio ungurio
mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b tyrimuy rezultatais nustatytos tos pacios

tendencijos, biidingos tirlamoms Lietuvos eZery unguriy imtims.
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IStyrus 7 Latvijoje pagautus ungurius, nustatytas iki tol kitose unguriy
imtyse nerastas cyt b haplotipas B5, priklausantis B haplogrupei. Nors Baltijos
jaroje, ties Sventaja, ir Rygos ilankoje i§ viso buvo istirta 30 unguriy, ta¢iau
Siose imtyse nustatyti tik trys skirtingi haplotipai, 1§ kuriuy vienas haplotipas

(A6), buvo rastas tiek Baltijos juroje, tick Rygos ilankoje.

A. anguilla rasies mtDNR cyt b haplogrupiy paplitimas Europoje ir
Siaurés Afrikoje. Europinio upinio ungurio mtDNR cyt b haplogrupiu

paplitimas Europoje ir Siaurés Afrikoje pateiktas 16 pav.

16 pav. A. anguilla mtDNR cyt b haplogrupiy paplitimas Europoje ir Siaurés Afrikoje:
mazi kvadratai zymi imtis, surinktas ankstesniy tyrimy metu (Aoyama & Tsukamoto
1997, Wolf et al. 2000, Aoyama et al. 2001, Daemen et al. 2001, Lin et al. 2001,
Minegishi et al. 2005 ir GenBank duomenys (EF427617-EF427618, EU223996-
EU223997, EU492326-EU492327)), o apskritimais pazymétos imtys yra disertacinio
darbo duomenys; skrituliniy diagramy diametras proporcingas seky skai¢iui nuo
vienos iki 29 sekuy.
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Sprendziant i§ $iy duomeny, Siaurés jiiros regiona reprezentuojancios
unguriy imtys skiriasi nuo visy kity geografiniy regiony, kuriuos reprezentuoja
konkreCios unguriy imtys, nes joje nerasta haplogrupés B atstovy. Baltijos
jiroje aptinkami haplogrupés B atstovai galéjo Cia atsirasti dél iSplaukusiy 18
ezery introdukuoty unguriy. Haplogrupiy D ir E atstovy neaptikta VidurZemio
Juros regione. Haplogrupés H atstovai rasti tik Anglijoje ir SiesarCio eZere.
Daugiausia, septynios, skirtingy haplogrupiy aptikta Baltijos jtros unguriy
imtyje.

Ivairiy lyginamy unguriy im¢iy kombinacijy genetinés jvairovés
charakteristikos. Detali informacija apie Lietuvoje ir Latvijoje surinkty
unguriy imciy, kuomet ezeruose sugauti unguriai buvo grupuojami i bendra
INTR unguriy imtj, o Lietuvos ir Latvijos teritoriniuose vandenyse sugauti
unguriai buvo grupuojami | bendra ATPL unguriy imtj, bei Atlanto vandenyno,
Siaurés jiros, VidurZemio jiros regiony ir hipotetinés Siaurinés unguriy
populiacijos imciy genetinés {vairovés charakteristikas yra pateikta 25
lentel¢je.

Pirmojoje analizéje pateiktos genetinés jvairoveés parametry vertés
parodo, jog Siu verciy skaiCiavimas yra itakojamas iStirty unguriy skaiciaus
imtyse. AnalogiSkos tendencijos buvo nustatytos analizuojant europinio upinio
ungurio mtDNR D-kilpos regiono genetinés jvairovés parametry vertes (20
lentel¢; I analizé). Molekuliniy tyrimy rezultatai gauti naudojant skirtingus
mtDNR Zymenis taip pat sutampa Siuo aspektu: kuo maziau unguriy yra
iStiriama, tuo mazesnés S vertés bei nustatytas skirtingy haplotipy ir
haplogrupiy skai¢ius imtyje. Maziausiomis S vertémis bei skirtingy haplotipy ir
haplogrupiy skai¢iumi imtyje pasizyméjo RI unguriy imtis (S = 7, bendras
haplotipy skaicius = 7 ir bendras haplogrupiy skai¢ius = 5), o didZiausiomis —
INTR unguriy imtis (S = 13, bendras haplotipy skai¢ius = 12 ir bendras
haplogrupiy skaicius = 7). Vis gi, kai kuriy europinio upinio ungurio mtDNR
D-kilpos regiono ir cyt b genetinés jvairovés parametry ver¢iy palyginimai

rodo priesingas tendencijas: kuo maZziau unguriy yra istiriama, tuo mazesnés h,
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K ir = vertés yra nustatomos, tiriant MtDNR D-kilpos regiona, taCiau Siy
parametry vertés yra didesnés, kuomet tiriame ungurius naudodami cyt b
molekulini Zymenj. Todél tiriant europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos
regiono imtis, maziausiomis h, K ir 7 vertémis pasizyméjo R] unguriy imtis, o
didZiausiomis — INTR unguriy imtis, o tiriant Sios riSies geneting ivairove,
naudojant cyt b, viskas buvo atvirks$¢iai — maziausiomis h, K ir 7 vertémis
pasizyméjo INTR unguriy imtis (h = 0,72698, K = 1,4127 ir = = 0,00346), o
didziausiomis — R] unguriy imtis (h = 1, K = 2,61905 ir = = 0,00668).
Duomenuy nesutapimas galéty buti paaiskintas europinio upinio ungurio
MtDNR regiony genetinés jvairovés skirtumais. Tiriamas D-kilpos 493 bp
DNR regionas pasizymi daug didesne seky jvairove, palyginus su cyt b 392 bp
ilgio DNR seky jvairove.

25 lentelé. ApskaiCiuotos trijy analiziy, naudojant A. anguilla mtDNR cyt b
duomenis, haplotipy jvairovés parametro (h), nukleotidy pakaity vidurkio koeficiento
(K), polimorfiniy saity skai¢iaus (S) ir nukleotidy jvairovés parametro () vertés bei
bendras haplotipy ir haplogrupiy skaicius tam tikrose unguriy imtyse.

Analizé Imtys AELLTIZE! ./ h K S z’
Haplogrupés
BJ (n = 23) 10/7 0,79447 | 1,44664 9 0,00369
KM (n =15) 10/5 0,91429 | 1,86667 9 0,00476
| Rl[(n=7) 715 1 2,61905 7 0,00668
INTR (n = 36) 12/7 0,72698 1,4127 13 0,00346
i$ viso (n = 81) 2219 0,80957 1,6216 20 0,00407
AVR (n=72) 13/8 0,74374 | 1,47457 12 0,00376
SIR (n =24) 9/6 0,77536 | 1,73551 9 0,00443
I VJR (n = 23) 715 0,6166 0,83004 5 0,00212
ATPL (n =45) 16/7 0,86162 | 1,77273 14 0,00452
INTR (n = 36) 12/7 0,72698 1,4127 13 0,00346
i§ viso (n = 200) 33/9 0,77 1,50256 28 0,00381
SP (n = 69) 20/7 0,83376 | 1,74851 16 0,00446
AVR (n=72) 13/8 0,74374 | 1,47457 12 0,00376
Il VJR (n = 23) 7/5 0,6166 0,83004 5 0,00212
INTR (n = 36) 12/7 0,72698 1,4127 13 0,00346
i§ viso (n = 200) 33/9 0,77 1,50256 28 0,00381

e — Sio parametro ver¢iy skaiGiavimai atlikti neatsizvelgiant i sekose esanéias delecijas; BJ — Baltijos
jara; KM — Kursiy marios; R[ — Rygos ilanka; SP — hipotetiné $iauriné unguriy populiacija; AVR —
Atlanto vandenyno regionas; SIR — Siaurés jiros regionas, VIR — VidurZemio jiiros regionas; ATPL —
natiiraliai | Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai; INTR — introdukuoti { Lietuvos eZerus unguriai.

Visos antrojoje analiz¢je nustatytos genetinés ivairovés charakteristikos

buvo maziausios VIR unguriy imtyje (bendras haplotipu skai¢ius = 7, bendras
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haplogrupiu skai¢ius = 5, h = 0,6166, K = 0,83004, S = 5, ir = = 0,00212).
Tokie rezultatai indikuoja, jog VidurZemio jiros regione gyvenantys unguriai
pasizymi mazesne genetine jvairove, lyginant su unguriais, kurie gyvena
kituose geografiniuose regionuose. Pazymétina, kad panaSiis rezultatai gauti
naudojant europinio upinio ungurio mMtDNR D-kilpos regiono zymenis, bei
tiriant kitus unguriy individus Siame geografiniame regione. DidZiausios
genetinés jvairovés charakteristikos nustatytos ATPL unguriy imtyje (bendras
haplotipy skai¢ius = 16, h = 0,86162, K = 1,77273, S = 14, ir = = 0,00452),
i$skyrus bendra haplogrupiy skaiciy, kuris buvo didziausias AVR unguriy
imtyje. Antrojoje analizéje SJR unguriy imtis pasizymi aukstesnémis h, K ir
vertémis, lyginant su AVR, VJR ir INTR unguriy imtimis. AVR ir INTR
unguriy imc¢iy genetinés jvairoveés charakteristiky panasumus galéjo salygoti
unguriy introdukavimas i§ Atlanto vandenyno regiono 1 Lietuvos eZerus.
Skirtingai nuo europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono tyrimo
rezultaty, kurie parodé mazus genetinius skirtumus tarp ATPL ir INTR unguriy
iméiy, gautos antrojoje analizéje h, K ir = vertés skiriasi tarp ATPL ir INTR
unguriy im¢iy.

Tredioji analizé indikuoja, jog unguriai, gyvenantys Siaurés jiiros ir
Baltijos jiiros regionuose, skiriasi genetiSkai nuo Atlanto vandenyno regione
aptinkamy unguriy, nes SP unguriy imtis skiriasi nuo AVR unguriy imties
pagal visas savo genetinés {vairovés charakteristikas, iSskyrus bendra
haplogrupiy skaiciy, kuris buvo didZiausias AVR unguriy imtyje. Tokie
rezultatai nesutampa su europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono
seku analizés rezultatais, nes pastarieji indikavo, kad visuose geografiniuose
regionuose, i$skyrus VidurZzemio Jiiros regiona, unguriy kiekybiniai genetinés
jvairovés parametrai yra panaSis. Kadangi naudojant cyt b Zymenj pavyko
aptikti genetinius skirtumus tarp kai kuriy lyginamy unguriy grupiy, tad galima
teigti, jog unguriy cyt b genetinés ivairovés skirtumai Siame mtDNR regione,

palyginus su mtDNR D-kilpos regionu, yra labiau pastebimi.
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5.1.5. Kombinuoti A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b tyrimai

IStyrus 76 unguriy individus naudojant skirtingus mtDNR molekulinius
zymenis atsirado galimybé iSsiaiskinti, ar europinio upinio ungurio D-kilpos
regiono genetiné jvairove, kuri atsispindi haplotipy ir haplogrupiy tinkluose
(10-11 pav.), rodo atsitiktinius procesus, biidingus tik $iam mtDNR regionui, ar
turi biologing prasme¢. Toks palyginimas taip pat suteiké galimybe jvertinti
MtDNR D-kilpos regiono haplogrupiy iSskyrimo prasminguma bei leido
tiesiogiai palyginti skirtingais mtDNR molekuliniais Zymenimis nustatytas
genetinés {vairoves charakteristikas.

Detali informacija apie unguriy individy, kurie disertacinio darbo metu
buvo istirti naudojant skirtingus mtDNR molekulinius Zymenis, nustatytus

haplotipus ir haplogrupes pateikta 26 lentel¢je.

26 lentelé. Disertacinio darbo metu tirty 76 A. anguilla individy mtDNR D-kilpos
regiono ir cyt b haplotipai ir haplogrupés bei mtDNR D-kilpos regiono haplogrupiy
1§sidéstymas haplogrupiuy tinklo Sakose.

Nr Individo D-kilpos regionas ) cytb
' kodas Haplotipas Haplogrupé Saka Haplotipas Haplogrupé
1 K.M. 7 KM4 A A-B-D A A
2 B.J. 16 BJ7 A A-B-D A A
3 14D DRI7 A A-B-D A A
4 4BU BJ19 A2 A-B-D A A
5 8S SIE13 A3 A-B-D A7 A
6 K.M. 6 KM3 A A-B-D G2 G
7 L. 635 LAG Al A-B-D G G
8 1.(S)2 SIE1 A4 A-B-D H1 H
9 BJ. 1 GL3 B A-B-D A A
10 1D DRI1 B A-B-D A A
11 14BU BJ28 B A-B-D A A
12 UK 1 GL3 B A-B-D A A
13 | 1.(S)55 SIE2 C C B B
14 K.M.1242 KM2 C C B2 B
15 1.(S.) 49 SIE9 C C B3 B
16 | 1.(D.) 109 DRI3 C C B4 B
17 K.M. 3 M1 C1 C B B
18 K.M. 10 KM13 C1 C B B
19 L. 150 NG3 C4 C B B
20 B.J. 15 BJ14 C5h C B B
21 I.(D.) 114 RM3 C5 C B B
22 7S SIE17 C5 C B B
23 135 RM3 C5 C B B
24 14S SIE18 C5 C B B
25 158 SIE19 C6 C B B
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26 lentelé. Tesinys.

Nr Individo D-kilpos regionas _ cytb
' kodas Haplotipas Haplogrupé Saka Haplotipas Haplogrupé

26 L. 223 LAS C6 C B5 B
27 B.J.19 BJ16 C7 C F F
28 K.M. 103 KM10 C7 C F2 F
29 K.M. 102 KM1 C8 C F F
30 B.J. 6A BJ3 D A-B-D G G
31 B.J.21 BJ9 D A-B-D G G
32 K.M. 2 KM6 D A-B-D G G
33 7BU BJ23 E E A A
34 B.J.14 BJ6 E3 E A A
35 K.M. 106 KM9 E E B B
36 | 1.(S.)57 SIE11 F F A A
37 K.M. 9 KM12 F F A3 A
38 B.J. 23 BJ18 F1 F A A
39 1.(S.) 9 SIE5 F1 F A A
40 6BU BJ26 F1 F A6 A
41 1S SIE8 F2 F A A
42 B.J.9 BJ10 F2 F A5 A
43 L. 147 LAl F2 F A6 A
44 33S SIE22 F2 F A8 A
45 | 1.(S.) 40 SIE10 F3 F A A
46 | 1.(S)10 SIE6 F6 F A A
47 | 1(S)16 FR4 F6 F A A
48 5S SIE16 F6 F A A
49 B.J. 4 BJ1 F7 F A A
50 L. 154 LA8 F7 F A A
51 7D DRI10 F7 F A A
52 16BU RM1 F7 F A A
53 2S SIE14 F7 F A A
54 11S LS6 F7 F A A
55 K.M. 5 LS6 F7 F Al A
56 KM. 1 KM14 F8 F A A
57 K.M. 8 KM11 F8 F A A
58 K.M. 105 KM8 F8 F A A
59 B.J. 20 BJ8 F8 F A A
60 9S SIE12 F10 F A A
61 B.J. 11 BJ11 F4 F G G
62 B.J.7 BJ4 F11 F G G
63 B.J. 18 BJ5 H H E E
64 L. 140 LA3 H H E E
65 1BU LS1 H H E E
66 24S SIE21 H H E E
67 B.J. 6 BJ2 | 1-J-K-L C C
68 K.M. 107 SP2 | 1-J-K-L C C
69 6D DRI9 11 1-J-K-L C C
70 12BU BJ22 11 1-J-K-L C3 C
71 3S SIE15 11 1-J-K-L C3 C
72 2D DRI5 13 1-J-K-L | |
73 16S SIE20 J 1-J-K-L A A
74 B.J.8 NG1 L I-J-K-L D D
75 23S NG1 L I-J-K-L D D
76 L. 149 LA7 L1 I-J-K-L D D
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Kadangi Sioje lentel¢je neatsispindi mutaciniai Zingsniai tarp skirtingy
europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplotipy ir haplogrupiu,
tad, siekiant atlikti detalesng turimy duomeny analizg, buvo nusprgsta skirtingy
mtDNR molekuliniy Zymeny haplotipus ir haplogrupes atvaizduoti europinio
upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplotipy ir haplogrupiy tinkluose.
Disertacinio darbo metu nustatyty europinio upinio ungurio mtDNR cyt b
haplotipy pasiskirstymas D-kilpos regiono haplotipy tinkle, sukonstruotame i§
229 seky, i$ kuriy 182 sekos yra skirtingi haplotipai, pateiktas 17 pav., o
nustatyty europinio upinio ungurio mtDNR cyt b haplogrupiy pasiskirstymas
D-kilpos regiono 47 haplogrupiy tinkle pateiktas 18 pav.

Gauti duomenys (26 lentele ir 17-18 pav.) rodo, jog tarp skirtingy
europinio upinio ungurio mtDNR molekuliniy Zymeny genetinés jvairovés —
haplotipy ir haplogrupiy — yra paraleliy, nes, tipiSku atveju, skirtingoms Sios
rasies mtDNR D-kilpos regiono haplogrupéms priskiriami unguriai daznai
priklauso skirtingiems mtDNR cyt b haplotipams. Bandymas apjungti didesnj
europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono haplotipy skaiciy i ta pacia
haplogrupg, siekiant sumazinti i§skiriamy haplogrupiy skaiciy, nepasiteisino.

Detali informacija apie europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos
regiono ir cyt b genetinés ivairovés charakteristikas pateikta 27 lenteléje.

Sprendziant i§ Siy duomeny, 493 bp ilgio ungurio mtDNR D-Kilpos
regiono fragmento haplotipy ir haplogrupiy bendro skai¢iaus bei h, K, S ir z
vertés yra didesnés uz analogiskas 392 bp ilgio ungurio mtDNR cyt b
fragmento genetinés jvairovés charakteristikas 3,27 ir 3,6 bei 1,22, 7,43, 5,2 ir
5,78 kartus, atitinkamai. Palyginus 27 lentel¢je pateiktus rezultatus su
analogiSkomis  skirtingy = mtDNR  Zymeny  genetinés  [vairoves
charakteristikomis, naudojant didesnes istirty unguriy imtis (20 ir 25 lentelés),
atlikti keli pasteb¢jimai. Pirma, unguriy imtis, kuria sudaro 76 individai, Sio
disertacinio darbo metu tirti naudojant du skirtingus mtDNR Zymenis, yra
pakankama, t. y. reprezentatyvi, norint iSsiaiskinti apytiksles europinio upinio
ungurio mtDNR D-kilpos regiono h, K ir z vertes, nes 76 unguriy imties

nustatytos h, K ir z vertés yra panasios i 229 unguriy imties analogiskas vertes.
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(A A4 [HA6 [HAs WB2 He4 HEc HEp NWF He HHI
[JA3 A5 WA7 [@s He3 [e5s Hc3 MWe Hf2 Ee2 M

17 pav. Dvidesimt dviejy A. anguilla mtDNR cyt b haplotipy iSsidéstymas 182 A.
anguilla mtDNR D-kilpos regiono MP haplotipy tinkle: pilkos figiiros Zymi skirtingo
dydzio 47 A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono haplogrupes; raudoni skaiciai tarp
tasky parodo mutacinius zingsnius; skrituliy dydis proporcingas haplotipy aptikimo
daznumui; mv® — nenustatytos hipotetinés sekos, panaudotos konstruojant haplotipy
tinkla; skirtingos spalvos reprezentuoja skirtingus A. anguilla mtDNR cyt b
haplotipus; baltais apskritimais pazyméti A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono
haplotipai, apie kuriy sary$j su mtDNR cyt b haplotipais informacijos néra.
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18 pav. Devyniy A. anguilla mtDNR cyt b haplogrupiy i$sidéstymas 47 A. anguilla
mtDNR D-kilpos regiono MP haplogrupiy tinkle: kvadratai — nustatytos A. anguilla
MtDNR D-kilpos regiono haplogrupés; raudoni skaiciai tarp kvadraty ir tasky parodo
mutacinius zingsnius; mv® — nenustatytos hipotetinés sekos, panaudotos konstruojant
haplotipy tinkla; skirtingos spalvos reprezentuoja skirtingas A. anguilla mtDNR cyt b
haplogupes; balti kvadratai zymi situacijas, kuomet unguriy individai,
reprezentuojantys atskiras A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono haplogrupes, nebuvo
iStirti, naudojant mtDNR cyt b genetini Zymenj.

27 lentelé. Apskaiciuotos A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b, haplotipy
ivairovés parametro (h), nukleotidy pakaity vidurkio koeficiento (K), polimorfiniy
saity skai¢iaus (S) ir nukleotidy jvairovés parametro () vertés bei bendras haplotipy

ir haplogrupiy skaicius 76 unguriy individy imtyje.
Regionas | Haplotipai / Haplogrupés h K S z
. 72° /33 09986° | 11,97579° | 102°
D-kilpa 72133 00986 | 1245649 | 104 | 202434
21°/9 080702° | 1,64842° 19°
cytb 2219 0,81754 167474 20 0,00421

e — verCiy skai¢iavimai atlikti neatsizvelgiant | sekose esancias delecijas.

Antra, dél didelés genetinés jvairovés 76 unguriy imtis yra per maza,
norint nustatyti visus skirtingus haplotipus ir haplogrupes, aptinkamas
europinio upinio ungurio populiacijoje. Kadangi S verciu skai¢iavimas

priklauso nuo haplotipy jvairovés, tad tikslesnes S vertes galima nustatyti tik
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iStyrus didesnes unguriy imtis. Trec¢ia, mtDNR cyt b pasizyméjo mazesne
genetine (vairove, palyginus su D-kilpos regionu, todé¢l 76 unguriy imtis
reprezentavo visas iSskirtas europinio upinio ungurio mtDNR cyt b
haplogrupes. Kadangi i§ S$iuo metu europinio upinio ungurio populiacijoje
nustatyty 34 skirtingy cyt b haplotipu 76 unguriy imtyje buvo nustatyti 22
haplotipai, o likg 12 haplotipy buvo nustatyti kitose Europos ir Siaurés Afrikos
unguriy imtyse, tad galime manyti, jog nustatomu haplotipy skaicius unguriy
imtyse priklauso ne tik nuo bendros imties dydzio, bet ir nuo unguriy genetinés
vairoveés pasiskirstymo geografiniuose regionuose niuansy.

Reziumuojant visus Siame skyrelyje pateiktus rezultatus, visy pirma,
reikeéty akcentuoti, jog iki Siol pasaulyje nebuvo kompleksiniy europinio upinio
ungurio mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b tyrimy. Disertacinio darbo metu
gauti rezultatai rodo, jog tarp europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos
regiono ir cyt b genetinés jvairovés yra bendry rysiy. Kitaip tariant, naudojant
skirtingus mtDNR molekulinius Zymenis nustatyta genetiné jvairove
reprezentuoja skirtingas unguriy mtDNR genetines linijas. PaZzymétina, jog
unguriy tyrimai, naudojant vien tik mtDNR cyt b genetinius Zymenis, néra
pakankami, kuomet siekiama identifikuoti visas pagrindines unguriy mtDNR
genetines linijas, nes A, B ir G haplogrupés aptinkamos skirtingose mtDNR D-
kilpos regiono haplogrupiy tinklo Sakose (18 pav.).
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5.2. Perca fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono tyrimai

Surinkty Latvijoje ir Lietuvoje eSeriy imciy rySiai NJ
dendrogramoje. 19 pav. pateikta NJ dendrograma, kuri yra pagrista Kyy
atstumais tarp skirtingy eSeriy iméiy, apskaiéiuotais naudojant Sruoga et al.
(2007b) ir disertaciniame darbe tirty Latvijos ir Lietuvos eSeriy mtDNR D-

kilpos regiono seku duomenis.

— MET (h=19)
PLA (n = 20)
{ BJ (n=18)
KM (n = 15)
NEM (n = 30)
— Rl (n=21)
BAB (n=24)
NER (n = 16)
KAL (n=23)
DRU (n=53)
$7 (n=34)
CIR (n=138)
IT|

19 pav. NJ dendrograma pagrista Kxy atstumais tarp skirtingy Latvijos ir Lietuvos
eSeriy im¢iy: BJ — Baltijos jiira; KM — KurSiy marios; Rl — Rygos ilanka; SZ —
Sventes ezeras; BAB — Babytés eZeras; CIR — CirSu (eZeras); DRU - Driiksiai
(ezeras); KAL — Kalezers (ezeras); MET — Metelys (eZeras); NEM — Nemunas (upé);
NER — Neris (up¢); PLA — Plateliai (eZeras); Kxy padalos verté = 0,5.

ESeriy imciy iSsidéstymas Sioje NJ dendrogramoje atspindi ne tik Siy
eSeriy im¢iy geografinius skirtumus, bet ir Latvijos ir Lietuvos eSeriy genetinés
[vairovés panaSumg tose imtyse, kurios aptinkamos ar¢iau Baltijos jiiros.
DriikSiy ezero eSeriy imtis NJ dendrogramoje uzima tarping padéti, atskiriancia
Druksiy ezero eSeriy populiacija nuo kity tiriamuy imc¢iu. Latvijos pietrytinéje
dalyje tyvuliuojan¢iuose Ciridu ir Sventés eZeruose gyvenantys eeriai pasizymi

genetiniu tarpusavio panaSumu, taciau iSsiskiria 1 atskira atSaka NJ
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dendrogramoje, artimiausia Driksiy ezero eSeriy populiacijai. Pazymétinas
geografiSkai santykinai nutolusiy Plateliy ir Metelio ezery eSeriy imciy
genetinis panaSumas, atspindintis istorinius gamtinius procesus, salygojusius
Siwy eSeriy populiacijy formavimasi. NJ dendrogramos, kurios buvo
konstruojamos, naudojant tik Lietuvos arba Latvijos eSeriy imtis, yra pateiktos

priede (4 pav.).

ESeriy im¢iy poriniy palyginimy ®st ir p vertés apskaiCiuotos
naudojant P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono seky duomenis. Poriniy
palyginimy tarp visy Lietuvoje ir Latvijoje surinkty eSeriy im¢iy ®grir p vertés
pateiktos 28 lentel¢je.

Rezultatai indikuoja, jog genetiné diferenciacija didéja tarp geografiskai
tolimesniy eSeriy im¢iy. Tarp kai kuriy eSeriy im¢iy genetiné diferenciacija yra
labai intensyvi (dsr > 0,25), taCiau patikimos genetinés diferenciacijos
nenustatyta tarp vakary bei piety Lietuvos eSeriu populiacijy, kurias Siame
darbe reprezentuoja Baltijos jiros, Kur§iy mariy, Nemuno ir Plateliu bei
Metelio ezery eSeriy imtys. Driik§iy eZero imtis yra genetiSkai diferencijuota,

lyginant su visomis kitomis disertaciniame darbe tirtomis eSeriy imtimis.
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%

v

Seriy im¢iy,

naudojant P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono duomenis, ®st (Zemiau jstrizainés)

28 lentelé. Poriniy palyginimy tarp visy Lietuvoje ir Latvijoje surinkty e
ir p (virs$ istrizainés) vertés.

M 0,1183 0,122 (T 1] (T 1] T (T1] T (111 0,1505 0,15 T 1] =

m | u 0,2011 (] ] 0,0596 L] T (1] 0,0668 ] 0,0654 3 0,38056
W 0,4891 0,6681 0,2039 [ T1] 0,1612 [ T1] ([ T1] ([ T1] 0,6681 = 0,10836 0,1084
W 0,3097 0,5487 0,0734 (] ] ] 0,1489 (] ] ] (1] ] (1] ] 2 0,01569 0,22555 0,04444
_m (] 1] (] 1] ] (] 1] (] ] (] 1 ] Q 0,2473 0,10475 -0,0318 0,3976
_M 1T (T 1] (1] (1] (T 1] [ 1] 2 0,0221 0,38966 0,22763 0,03041 0,34572
le (T 1] (T 1] (T 1] 0,0641 [T 1] = 0,13219 0,26994 0,6251 0,46705 0,2824 0,70346
W 0,1678 0,4341 0,2118 (1] J 0,22437 0,02712 0,00015 0,19572 0,07044 -0,00933 0,31626
N mmm (1] ] (] ] ] &3 0,32186 -0,00699 0,22599 0,37542 0,71815 0,56381 0,39088 0,74507
~| 0,0688 0,2314 N 0,38996 | -0,01747 0,29035 0,06495 -0,00847 0,15935 0,03123 0,01105 0,28386
W 0,5512 9 0,03267 | 0,58921 | 0,06457 0,48927 0,23349 0,09597 -0,02401 -0,0352 0,07708 0,10047
o 3 -0,04514 | 0,03926 | 0,55821 0,0679 0,46276 0,23662 0,11628 0,0027 -0,03069 0,10434 0,07386
S| BJ KM RI Sz BAB CIR DRU KAL MET NEM NER PLA
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Ivairiy lyginamy eSeriy im¢iy kombinacijy ®st ir p vertes
apskaiciuotos naudojant P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono sekuy
duomenis. Apskaiciuotos i§ turimy paprastojo europinio eSerio mtDNR D-
kilpos regiono duomeny Psr ir p vertés tarp jvairiy lyginamy imciy

kombinacijy yra pateiktos 29 lentelé¢je.

29 lentelé. Apskai¢iuotos triju analiziy, naudojant P. fluviatilis mtDNR D-Kkilpos
regiono duomenis, gt ir p vertés.

Analizé | N | Lyginamos imtys D5t p
I 5 | 102 BJ/ KM /MET/NEM/PLA 0,01261 0,3451
I 2 | 138 ELT/ULT -0,00068 n
1"l 2 | 171 VLT /RLT 0,2809 L1

m—p<0,05 =smm — p <0,001; BJ — Baltijos jira; KM — KurSiy marios; MET — Metelys (eZeras);
NEM — Nemunas (upé); PLA — Plateliai (ezeras); ELT — Lietuvos eZery eSeriy imtis; ULT — Lietuvos
upiy eSeriy imtis; VLT — vakary Lietuvos bei Metelio eSeriy imtis; RLT — ryty Lietuvos eSeriy imtis; N
— iméiy skaicius; I — individy skaicius.

Pirmosios analizés rezultatai patvirtina, kad vakary bei piety Lietuvos
eSeriy imtys reprezentuoja vieng eSeriy populiacija, nes tarp tirty eSeriy imciy
statistiSkai patikima genetiné diferenciacija nenustatyta (p > 0,05). Tarp
Lietuvos ezery ir upiy eSeriy populiacijy néra jokiy esminiy genetiniy skirtumy
(IT analizé). Pazymétina, jog Sis rezultatas yra statistiSkai patikimas (p < 0,05).
Tarp vakarinés, iskaitant Metelio ezero imti, kuri yra pietuose, ir rytinés
Lietuvos eSeriy populiacijy nustatyta statistiSkai labai patikima ir labai

intensyvi genetiné diferenciacija (®st > 0,25, p < 0,001; III analizé).

P. fluviatilis rusies mtDNR D-Kkilpos regiono haplotipy ir haplogrupiy
tinklai. Paprastojo europinio eSerio mtDNR D-kilpos regiono MJ haplotipy
tinklas, sudarytas i§ 333 seky, kurios buvo nustatytos disertacinio darbo bei
ankstesniy tyrimy (Nesbg et al. 1998b, Refseth et al. 1998, Nesbe et al. 1999,
Sruoga et al. 2007b) metu, pateiktas 20 pav. Konstruojant eserio mtDNR D-
kilpos regiono haplotipy tinkla nejtrauktos septynios sekos, pasizymincios 10
bp ilgio insersijomis (Zr. priede, 5 pav.). Tokios sekos vadinamos
heteroplazminiais ilgio variantais (angl. heteroplasmic length variants),
aprasytos Nesbg et al. (1998a) ir Zhaoxia et al. (2010) darbuose.
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AT A30 b AR
B KM (n=15) I NEM (n = 30) HWSZ(n=34) [ Neaptikti haplotipai (n = 22)
WBJ (n=18) CINER (n = 16) I CIR (n = 38)
BRI (n=21) B MET (n = 19) I BAB (n = 24)
BPLA(n=20) [DRU (n=53) B KAL (n = 23)

20 pav. P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono MJ haplotipy tinklas, sudarytas i§ 333
seky: baltais apskritimais pazymeéti haplotipai, kurie buvo nustatyti kitose Europos
Salyse, taciau neaptikti, tiriant Lietuvos ir Latvijos eSeriy imtis (haplotipy tinkle tokiy
haplotipy daZnis yra nepateikiamas); skaiciai tarp tasky parodo konkrecias mutacijas;
skrituliy dydis rodo haplotipy aptikimo daznuma; mv1 — hipotetiné seka, kuri nebuvo
nustatyta tarp tiriamy seky, bet buvo reikalinga konstruojant haplotipy tinkla; BJ —
Baltijos jiira; KM — Kursiu marios; R] — Rygos ilanka; SZ — Sventés ezeras; BAB —
Babytés ezeras; CIR — CiriSu (ezeras); DRU — Drilksiai (ezeras); KAL — Kalezers
(ezeras); MET — Metelys (ezeras); NEM — Nemunas (upé¢); NER — Neris (upé); PLA
— Plateliai (ezeras).

Tolimiausias atstumas tarp atskiry haplotipu buvo du mutaciniai
zingsniai. Dazniausiai Lietuvoje ir Latvijoje aptinkami B ir F haplotipai.
Kiekvieng 1§ Siy haplotipy reprezentavo 80 eSeriy mtDNR sekuy. I§ viso
haplotipy tinkla sudaro 53 skirtingi haplotipai, i§ kuriy 17 nustatyti pirma karta
atliekant molekulinius tyrimus disertacinio darbo metu: A6, A7, B4, B5, B6,
B7, B8, B9, B10, B11, B12, C5, Cé6, F9, F10, J3 ir J4. Keturi 1§ Siy haplotipy
(B5, B6, B7 ir C5) nustatyti tik Druksiy ezero eSeriy imtyje. Haplotipas F,
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dazniau aptinkamas Lietuvos eSeriy imtyse, neaptiktas DrukSiy eZere bei visose
Latvijos ezery eSeriy imtyse, i§skyrus Babytés eZero eSeriy imti. Sis haplotipas
didesniu daZniu aptinkamas arciau Baltijos jiiros isiklirusiose eSeriy
populiacijose.

Remiantis metodinéje disertacinio darbo dalyje apraSytais haplogrupiy
identifikavimo principais, visi eSeriy haplotipai sugrupuoti 1 devyniy eSerio
MtDNR D-kilpos regiono haplogrupiu tinkla (21 pav.); detali informacija apie

haplogrupes sudarancius haplotipus yra pateikta priede (5 pav.).

53 H 84 1 a7 E
259| 259 c3 80 o
B D F o
79 80 79 53 260
A 259 c 260 J 146 M

21 pav. P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono MJ haplogrupiy tinklas: skai¢iai tarp
kvadraty parodo konkrecias mutacijas; mv1l — hipotetiné seka, kuri nebuvo nustatyta
tarp tiriamy seky, bet buvo reikalinga konstruojant haplotipy tinkla.

Tolimiausias atstumas tarp atskiry haplogrupiy buvo du mutaciniai
zingsniai. Baltijos Salyse aptikti daugumos haplogrupiy atstovai, iSskyrus
haplogrupe M. Didziausia ivairove, trylika haplotipy, pasizyméjo haplogrupé
B. I8skyrus haplotipa B3, kuris nustatytas Glomos upés eSeriy imtyje, visi kiti

Sios haplogrupés atstovai aptikti Lietuvoje, Latvijoje arba Estijoje.

P. fluviatilis rasies mtDNR D-kilpos regiono haplotipy pasiskirstymas
tirtose Lietuvos ir Latvijos eSeriy imtyse. Detali informacija apie nustatyty
haplotipy paplitima disertaciniame darbe bei Sruoga et al. (2007b) tyrimo metu

tirtose eSeriy imtyse yra pateikta 30 lenteléje.
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30 lentelé. Lietuvos ir Latvijos vandens telkiniuose sugauty P. fluviatilis atstovy

mMtDNR D-kilpos regiono haplotipy pasiskirstymas tirtose imtyse.

Imtys
Nr. Haplotipas Haplogrupé BIKIR|S i c|: E ,sz II\E/I II;I II;I i
JIM| 1|2 -
BIR|U|L|T|M|R|A
1 A 212|234 6 1/2]3
2 A2 1
3 A6 A 1
4 A7 1
2 2 1
5 B aMBMAaNNEREE
6 B4 3 2 3
7 B5 1
8 B6 4
9 B7 B 1
10 B8 1
11 B9 2
12 B10 1
13 B11 1
14 B12 1
15 C 111]6l2]2]5|2| 3|56
215
16 Cs C 1
17 C6 1
18 G 1
19 D 1214 1
20 D1 1
21 E 2
11 1
22 F 9|95 8 44|29
23 F4 F 2
2 F8 1 1
25 F9 1
26 F10 L
27 H N 1 3 1
28 H1 1
59 3 1131 1
30 73 J 1
31 J4 1
32 L1 1
33 L2 1
34 L4 1
35 L5 ) 1 1
36 L6 1
37 L7 1

Disertacinio darbo ir ankstesnio Sruoga et al. (2007b) tyrimo imtys: BJ — Baltijos jara; KM — KurSiu
marios; R[ — Rygos ilanka; SZ — Sventés ezeras; BAB — Babytés ezeras; CIR — Cirisu (ezeras); DRU —
Driiksiai (eZeras); KAL — Kalezers (ezeras); MET — Metelys (eZeras); NEM — Nemunas (upé); NER —
Neris (upé¢); PLA — Plateliai (eZeras).

Pirmojo tyrimo, skirto pajurio eSeriy populiacijos genetinés ivairovés

tyrimams naudojant D-kilpos seky analizés metoda (Sruoga et al., 2007b),

metu Lietuvoje buvo istirti 33 eSeriai, reprezentuojantys Baltijos juros, ties
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Sventaja, ir Kuriy mariy eSeriy populiacijas. Buvo nustatyta 11 skirtingy
haplotipy, i§ kuriy D1 ir F8 aptikti pirma karta. Sie 11 haplotipy reprezentavo
septynias haplogrupes 1§ devyniy galimy, aptikty anksCiau tirtose Eurazijos
vietovése: Lietuvos eSeriy imtyje neaptikti tik haplogrupiy J ir M atstovai.
Tgsiant eSeriy genetinés jvairoves tyrimus disertacinio darbo metu papildomai
buvo istirti 140 eSeriai, pagauti keliuose Lietuvos vidaus vandens telkiniuose,
ir nustatyta 18 skirtingy haplotipy. IS Siu 18 haplotipu, kurie reprezentavo
septynias haplogrupes, 10 haplotipy (A6, B4, B5, B6, B7, C5, F10, J3, L4 ir
L6), nebuvo aptikti visy ankstesniy tyrimy (Nesbo et al. 1998b, Refseth et al.
1998, Nesbo et al. 1999, Sruoga et al. 2007b ir viena seka i§ GenBank
(EF118012)) metu. PaZzymétina, kad Plateliy ir Metelio eZeruose naujy
haplotipy neaptikta.

Ankstesnio Sruoga et al. (2007b) tyrimo metu Latvijoje buvo istirti 23
eSeriai, reprezentuojantys Rygos ilankos populiacija. Tirtoje eSeriy imtyje
nustatyti devyni skirtingi haplotipai, priskirti SeSioms haplogrupéms, i§ kuriy
L1 ir L2 haplotipai nebuvo aptikti kity tyréju anksciau tirtose Eurazijos
vietovése. PaZymétina, kad abu Sie haplotipai pasizyméjo 10 bp ilgio
insersijomis. Disertacinio darbo metu buvo istirti 122 eSeriai, pagauti keliuose
Latvijos vidaus vandens telkiniuose ir nustatyta 18 skirtingy haplotipy. IS $iy
18 haplotipuy, kurie reprezentavo SeSias haplogrupes, 12 haplotipy (A7, B4, BS,
B9, B10, B11, B12, C6, F9, J4, L5 ir L7), buvo neaptikti visy ankstesniy
tyrimy (Nesbo et al. 1998b, Refseth et al. 1998, Nesbe et al. 1999, Sruoga et
al. 2007b ir viena seka i§ GenBank (EF118012)) metu. ISskyrus haplotipa B4,
kuris buvo nustatytas kai kuriose Lietuvos eSeriy imtyse, visi kiti 11 haplotipy
buidingi tik Latvijos eSeriy populiacijoms.

Reziumuojant, nustatyti Zymdis haplotipy jvairovés bei ju dazniy
skirtumai tarp vakary ir piety Lietuvos bei ryty Lietuvos eSeriu populiacijy.
Tiek Lietuvoje, tieck Latvijoje dominuoja B haplogrupés atstovai, taciau tik
dazniausiai aptinkami B ir B4 haplotipai aptikti abiejose Salyse. Retesniy
haplotipy, priskiriamy B ir C haplogrupéms, nustatymas Driksiy ir Kalezers

ezery eSeriy imtyse leidzia iSskirti bendrus eSeriy genetinés (vairoves
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formavimosi procesus Siame giliau kontinentinéje dalyje besidriekian¢iame

dvieju Baltijos Saliy regione.

P. fluviatilis rasies mtDNR D-kilpos regiono haplogrupiy paplitimas
Lietuvoje ir Latvijoje. Paprastojo europinio eSerio mtDNR D-kilpos regiono

haplogrupiy paplitimas Lietuvoje ir Latvijoje pateiktas 22 pav.

I
P eso
S e -

G n=16
—a
NER
n=19

._
MET O

22 pav. P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono haplogrupiy paplitimas tirtuose
Lietuvos ir Latvijos vandens telkiniuose: rombais pazymétos imtys surinktos
ankstesnio Sruoga et al. (2007b) tyrimo metu, o kvadratais pazymétos imtys yra
disertacinio darbo duomenys; skritulinés diagramos proporcingos individy skaiciui
imtyje; BJ — Baltijos jira; KM — Kursiy marios; R] — Rygos ilanka; SZ — Sventés
ezeras; BAB — Babytés ezeras; CIR — CirSu (ezeras); DRU — Driiksiai (eZeras); KAL
— Kalezers (ezeras); MET — Metelys (eZeras); NEM — Nemunas (upé); NER — Neris
(upé); PLA — Plateliai (ezeras).

Lietuvoje maziausiai — tik dviejy haplogrupiy atstovy — nustatyta Plateliy

ezero eSeriy imtyje. Kadangi Plateliy ezeras tyvuliuoja vakary Lietuvoje, o
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Baltijos jiiros, Kur§iy mariy ir Nemuno Zemupio eSeriy imtyse nustatyta
atitinkamai SeSiy, penkiy ir septyniy haplogrupiu atstovy, tad tokie rezultatai
rodo neatsitiktinai mazesni Plateliy eZero eSeriy genetinés jvairovés masta,
palyginus su pajirio bei pamario eSeriy populiacijomis. Nors prielaida, kad
Plateliy ezero eSeriy imties redukuota geneting ivairove galéjo nulemti tai, kad
tirta imti reprezentavo to paties eSeriy guoto atstovai, neatmestina, taiau
pagrindiniai veiksniai, galéje ijtakoti $io Zemaitijos nacionalinio parko
teritorijoje plytin¢io vieno didziausiy Lietuvos ezery eSeriu populiacijos
palyginti maza geneting jvairove — tai Plateliy ezero istorinio formavimosi
ypatybés, ezero aukStis vir§ juros lygio, ribotas salytis su kitais didesniais
vandens telkiniais, per kuriuos galéty vykti eSeriy migracija. Piety ir ryty
Lietuvos eSeriy imtyse nustatytas Siek tiek mazZenis haplogrupiuy skaicius,
lyginant su vakary Lietuvos eSeriy imtimis.

Latvijoje maziausiai — dviejy haplogrupiy atstovy — nustatyta Kalezers
ezero eSeriy imtyje, o daugiausiai, SeSioms haplogrupéms priskiriamy atstovy —
Rygos ilankos imtyje. Kaip ir vakary Lietuvos atveju, vakary Latvija
reprezentuojancios eSeriy imtys pasiZzymi didesne haplogrupiy ivairove. Be to,
¢ia dominuoja haplogrupés F atstovai, kuomet Latvijos pietry¢iuose dominuoja
haplogrupés B atstovai.

Apibendrinant, nustatyti eSeriy haplogrupiy pasiskirstymo ypatumai
Lietuvos vakarinéje ir rytin¢je dalyse bei Latvijos vakarinéje ir pietrytinéje
dalyse. Didesnis haplogrupiu skaiCius aptinkamas Latvijos ir Lietuvos

vakaruose.
5.3. Rezultaty aptarimas

Unguriy riSinés priklausomybés nustatymas. PrieS kelis metus
europinis upinis ungurys buvo irasytas { CITES sarasa (Maes & Volckaert
2007). Tai lémé¢ Sios risies reikSmingus prekybos apribojimus bei kontrolg.
Siuo metu FEuropos Sajungoje unguriy prekybos kontrolei uZtikrinti

naudojamos molekulinés technologijos (Keszka et al. 2009, Lago et al. 2012).
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Nors kai kuriy Europos Saliy vandenyse be europinio upinio ungurio
buvo aptikta kity Anguilla spp. atstovy (Trautner 2006, Frankowski et al.
2009), taciau remiantis unguriy izuvinimo statistika iki Siol yra teigiama, jog
Lietuvos vandenyse gyvena tik europiniai upiniai unguriai. Todél wvisi
disertacinio darbo metu Lietuvoje ir Latvijoje pagauti unguriai buvo
preliminariai priskirti A. anguilla rasiai. Tuo tarpu, unguriai gauti i§ 2009 mety
ruden; Klaipédos uoste sulaikytos 25 t unguriy siuntos buvo preliminariai
priskirti A. japonica rasiai, nes tiekéjo buvo deklaruojama, jog Sie unguriai yra
japoniniai upiniai unguriai. LR muitinés departamento atstovai kreipési 1
tuometinio VU Ekologijos instituto Molekulinés ekologijos laboratorija su
praSymu identifikuoti $iy unguriy risi, nes anksc¢iau unguriy tiekéjo siuntose be
deklaruojamos rsies individy buvo rasta kitu Anguilla genties rasiy individy.
Atsizvelgiant | Lietuvos Respublikos muitinés departamento praSyma
operatyviai nustatyti Anguilla spp. individu riising priklausomybe, buvo
pritaikytas molekulinis metodas, paremtas Gamtos tyrimy centro Ekologijos
instituto Molekulinés ekologijos laboratorijoje sukurtos Angl pradmeny poros
panaudojimu. Metodo pasirinkimo prieZastys: 1) d¢l DNR sekvenavimo ne tik
atlickama homologiniy seku analizé, bet ir kaupiama duomenu bazé, kuri
veliau gali biiti panaudota, tiriant konkreCiy raSiy populiacing-geneting
struktlira; 2) gauti rezultatai gali buiti patikrinti kity moksliniy grupiy.

Gauti rezultatai vienareikSmiskai patvirtina, kad A. anguilla, A. rostrata ir
A. japonica rusiy identifikacija, analizuojant mtDNR D-kilpos regiono 450-455
bp ilgio homologines sekas, buvo patikima. UPGMA dendrogramoje skirtingy
Anguilla genties rusiy sekos patikimai grupavosi i atskirus klasterius (7 pav.).
Kadangi atlikus tyrima nustatyta, kad visi identifikuoti individai, kurie buvo
gauti 1§ Klaipédos teritorinés muitinés, buvo japoniniai upiniai unguriai ir ju
sekos skyrési (zr. priede, 2 pav.), o naudota Angl pradmeny pora buvo skirta
europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono sekoms amplifikuoti,
akivaizdu, jog 8i pradmeny pora taip pat tinkama A. japonica risies
genetiniams tyrimams. Remiantis disertacinio darbo metu atliktais Anguilla

genties rusSiy mtDNR D-kilpos regiono tyrimais, galima teigti, jog Siuo metu A.
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japonica ir A. rostrata rusiy, tiek tirtuose Lietuvos vidaus vandens telkiniuose,
tiek Lietuvos teritoriniuose vandenyse néra. IStyrus 133 unguriy individus,
pagautus Baltijos juroje, KurSiy mariose bei Balsio, Dringio ir Siesar¢io
ezeruose, paaiskéjo, kad visi individai reprezentuoja A. anguilla rasj. Sie
duomenys patvirtina turimg informacija, kad iki Siol Lietuvoje buvo 1Zuvinta
tik A. anguilla rasis. Kadangi ateityje tikétinas kity Anguilla genties rasiy
importavimas, prekyba bei jzuvinimas unguriy jaunikliais, butina S$iuos
procesus kontroliuoti.

Vis délto, DNR sekvenavimas ne visada yra optimalus metodas A.
anguilla ir A. japonica individu identifikacijai. Pavyzdziui, kuomet
apsiribojama tik skirtingy Anguilla genties risiy atskyrimu, vietoje DNR
sekvenavimo racionaliau taikyti kitus metodus, aprasytus Lin et al. (2002), Itoi
et al. (2005), Trautner (2006), Keszka et al. (2009). Be to, miisy mokslinés
grupés sukurtas ir pritaikytas metodas néra tinkamas, norint identifikuoti
Anguilla genties rasiy hibridus, nes mtDNR yra paveldima tik motinine linija
(Hwang et al. 2004).

Reziumuojant: taikytas molekulinis metodas atitinka tarptautinius rusies
identifikavimo reikalavimus ir gali buti naudojamas kaip alternatyva kitiems

metodams (Lee et al. 1997, Lin et al. 2002, Itoi et al.. 2005, Trautner 2006).

A. anguilla DNR mikrosatelity tyrimy rezultaty aptarimas. Pirmoji
publikacija (Sruoga et al. 2007a) apie europinio upinio ungurio genetinés
ivairovés tyrimus Lietuvoje buvo paskelbta prie§ kelis metus. Skirtingai nuo
kity tuo metu pasaulyje vykdytu europinio upinio ungurio populiacinés-
genetinés struktiiros tyrimy, §io darbo metu buvo bandoma nustatyti natiiraliai {
Lietuva atplaukian¢iy ir introdukuoty Lietuvos ezeruose unguriy grupiy
genetinius ypatumus ir skirtumus. Publikuoti rezultatai vertintini kaip jvadiniai.
Todél disertacinio darbo metu vykdyti europinio upinio ungurio DNR
mikrosatelity tyrimai buvo Sruoga et al. (2007a) tyrimo tasa.

Sruoga et al. (2007a) istyre 60 unguriy, pagauty Baltijos juroje, Kursiy

mariose bei Dringio ir Siesario eZeruose, naudojant penkis DNR
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mikrosatelitinius Zymenis, nustat¢ maza (Fst = 0,0228), bet statistiSkai
patikima (p = 0,0281) geneting diferenciacija tarp visu tirty unguriy imciy.
Disertacinio darbo metu gauti rezultatai taip pat patvirtina maZza ir statistiSkai
patikima geneting diferenciacija, taiau gautos vertés yra mazesnés (Fst =
0,0087; p < 0,01 pagal aleling diferenciacija). Didesnés Fst vertés Sruoga et al.
(2007a) darbe, lyginant su kitais unguriy DNR mikrosatelity tyrimais (Daemen
et al. 2001, Wirth & Bernatchez 2001, Dannewitz et al. 2005, Maes et al.
2006) aiSkintinos santykinai mazu iStirty unguriy skai¢iumi ir/arba
nepakankamai tiksliomis unguriy individy genotipy ivertinimo procediromis.
Disertacinio darbo metu gautos Fst vertés, iStyrus 114 unguriy (15 lentelé), yra
panasios 1 kity tyréju gautas Fst vertes. Disertacinio darbo metu nustatytos Fs
vertés buvo 0,2514-0,2626, 0 Sruoga et al. (2007a) tyrimo metu nustatytos F;g
vertés buvo 0,3046-0,3128. Vadinasi, $iy tyrimy rezultatai skiriasi nezymiai ir
patvirtina tas pacias tendencijas. Gautos F|s vertés indikuoja, jog europinio
upinio ungurio populiacijoje turéty vykti heterozigotiSkumo praradimas del
neatsitiktinio kryzminimosi. Tokiy F|s verCiy nustatymas taip pat gali buti
aiSkintinas europinio upinio ungurio gaudymo ypatumais, siekiant perkelti
unguriy jauniklius auginimui i ezerus. Kitaip tariant, gaudant unguriy
jauniklius, kurie plaukia susispiet¢ 1 guotus, pagaunama daug giminingy
individy. Sruoga et al. (2007a) tyrimo metu nustatyta, jog tarp Baltijos jlros ir
Kursiy mariy unguriy im¢iy néra genetinés diferenciacijos, Dringio ir Siesarcio
ezeruose aptinkama skirtinga unguriy genetin¢ ivairove, o ATPL ir INTR
unguriy grupés tarpusavyje pasizymi maza genetine diferenciacija. Disertacinio
darbo rezultatai patvirtina, jog unguriai, kurie yra aptinkami Baltijos jiiroje,
Kurs$iy mariose ir Rygos ilankoje, gali biiti vertinami kaip viena ATPL unguriy
grupé, o skirtinguose Lietuvos ezeruose gyvenantys unguriai pasiZymi
skirtinga genetine ivairove. Siekiant jvertinti unguriy pasipildymo bangy,
kurias sudaro kasmet natiiraliai i Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriy
jaunikliai, genetinius skirtumus, reikia papildomy tyrimy. Kadangi Lietuvos
ezeruose biidavo paleidziami unguriy jaunikliai, pagaunami Anglijoje ir

Prancizijoje skirtingais metais, tad racionalu manyti, jog skirtingy atvezamy ir
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i§leidziamy unguriy jaunikliy partijy genotipai Zymiai skyrési. Toks palaipsniui
vykdomas vis naujy unguriy grupiy introdukavimas | Lietuvos ezerus turé¢jo
itakoti Lietuvos eZery unguriy genetinés ivairoveés formavimasi. Sia prielaida
patvirtina disertacinio darbo rezultatai, gauti nustacius patikima geneting
diferenciacija tarp Dringio ir SiesarCio ezery unguriy imc¢iy (15 lentele, VI
analizé).

Reziumuojant, disertacinio darbo metu atliktas unguriy DNR
mikrosatelity tyrimas pagrindinai buvo skirtas iSsiaiSkinti ATPL ir INTR
unguriy grupiy ypatybes ir skirtumus. Tenka konstatuoti, kad mikrosatelitiniai
zymenys neatskleide statistiSkai patikimy genetinés ijvairovés skirtumy tarp
ATPL ir INTR unguriuy grupiy. Siekiant patikrinti panmiksijos hipoteze A.

anguilla rusyje, buvo nusprgsta naudoti mtDNR molekulinius Zymentis.

A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono tyrimy rezultaty aptarimas.
IStyrus 81 unguri, i§ viso Europoje buvo nustatyti 75 skirtingi mtDNR D-kilpos
regiono haplotipai, priklausantys 30 haplogrupiy (Lintas et al. 1998, Minegishi
et al. 2005 bei nepublikuotas Murgia R., Tola G., Hirano J. ir Archer S. N.
tyrimas). I$ Siy 30 haplogrupiy, septyniu haplogrupiy (C9, E1, F5, F12, G, H1
ir 12) atstovai nebuvo aptikti Lietuvoje ir Latvijoje. Disertacinio darbo metu
buvo istirti 148 unguriai. Nustatyti 107 skirtingi haplotipai, priklausantys 39
haplogrupéms. Apjungus disertacinio darbo ir ankstesniy tyréju duomenis,
analizuoti 229 seky duomenys. Gauti rezultatai yra dviprasmiski, nes vieni i$ ju
paremia panmiksijos hipotezg A. anguilla riisyje, o kiti — neigia Sia hipotezg.
Pagrindiniai argumentai uz Sios rasies panmiksija: 1) nenustatyta patikima
genetin¢ diferenciacija tarp {vairiy lyginamuy unguriy imciy; 2) atsitiktinis
daznesniy haplotipy, haplogrupiy ir superhaplogrupiu paplitimas tarp visy
skirtingy geografiniy regiony. Pagrindiniai argumentai prie§ Sios rusSies
panmiksija: 1) unguriy populiaciné-genetine struktiira identifikuojama kaip
genetiné mozaika; 2) fragmentuotai aptinkamos retos haplogrupés bei

superhaplogrupés; 3) neatsitiktinis haplotipy, kurie yra artimi evoliuciskai,
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paplitimas mikrogeografiniu mastu; 4) SJIR ir VIR unguriy iméiy genetinés
tvairovés charakteristiky skirtumai, lyginant su kitomis unguriy imtimis.

Genetiné mozaika atsiradusi dél Sioje riSyje  egzistuojanciy
reproduktyviai izoliuoty grupiy geriausiai atsispindi 10-11 pav. Nors daugelio
haplogrupiy atstovy paplitimas Siuo metu yra atsitiktinis, tac¢iau analizuojant
haplotipy ir haplogrupiy tinklus galima daryti prielaida, kad praeityje kai kuriy
unguriy genetinés linijos formavosi dél reproduktyvinés izoliacijos nuo kity
unguriy grupiy nerSto metu. Akcentuotinos D, E ir 12 haplogrupés. Visos Sios
haplogrupés pasizymi evoliuciskai artimais haplotipais (10 pav.), kurie buvo
aptikti tik tam tikrose geografinése lokacijose: 1) D haplogrupés atstovai (BJ3,
BJ9, KM6 ir NL1 haplotipai) aptikti tik Baltijos jaros ir Siaurés jiros
regionuose; 2) E haplogrupés atstovai (BJ23, DK2 ir KM9 haplotipai) taip pat
aptikti tik Baltijos jiiros ir Siaurés jiros regionuose; 3) 12 haplogrupés atstovai
(D2 ir D6 haplotipai) aptikti tik Airijos unguriy imtyje. Deja, visas Sias
haplogrupes reprezentuoja mazas haplotipu skaicius, tad po detalesniy unguriy
MtDNR D-kilpos regiono tyrimy gali paaiskéti, kad Sioms haplogrupéms
priklausantys haplotipai yra paplite ir kituose tolimuose geografiniuose
regionuose, pavyzdziui VidurZemio jliros regione.

Rety haplogrupiy bei superhaplogrupiy nustatymas tik tam tikruose
geografiniuose regionuose taip pat suponuoja mintj, kad europinis upinis
ungurys negali buti visiSkai panmiksinis gyviinas. Rety haplogrupiuy
pavyzdziai: 1) E1 ir G haplogrupés nustatytos tik Atlanto vandenyno regione;
2) C9, F12 ir H1 haplogrupés nustatytos tik Vidurzemio juros regione; 3) F5
haplogrupé nustatyta tik Siaurés jiros regione; 4) Al, A2, C8, E3, F4 ir L1
haplogrupés nustatytos tik Lietuvos ir Latvijos teritoriniuose vandenyse. Nors
visas Sias haplogrupes atstovauja nedidelis haplotipu skaicius, taCiau ju
pozicijos haplogrupiy tinkle (11 pav.) yra unikalios. Pavyzdziui, haplogrupé K
reprezentuoja superhaplogrupe K. Pazymétina, kad i§ 14 istirty unguriy, kurie
buvo pagauti Rygos ilankoje, net du haplotipai reprezentuoja dvi skirtingas

haplogrupes (Al ir L1, atitinkamai), kurios iki Siol niekur Kitur nebuvo rastos.
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Neatsitiktinis haplotipy, kurie yra artimi evoliuciSkai, paplitimas
mikrogeografiniu mastu indikuoja, kad, beplaukiant | tam tikras lokacijas, tam
tikry stikliniy unguriuky grupiy individai yra labiau genetiSkai artimi, lyginant
su tos pacios ar kity stikliniy unguriuky grupémis. Vadinasi, toks reiskinys
neigia idealy panmiksijos paradigmos modeli. Keli neatsitiktinio haplotipy,
kurie yra artimi evoliuciskai, paplitimo mikrogeografiniu mastu pavyzdziai: 1)
Baltijos juros unguriy imtyje buvo nustatyti BJ7, BJ12 ir BJ13 haplotipai, kurie
priklauso A haplogrupei; 2) Baltijos jiiros unguriy imtyje buvo nustatyti BJ18,
BJ26 ir BJ27 haplotipai, kurie priklauso F1 haplogrupei; 3) KurSiy mariy
unguriy imtyje buvo nustatyti KM8, KM 11 ir KM14 haplotipai, kurie priklauso
F8 haplogrupei (zr. priede, 4 lenteléje). PanaSis rezultatai buvo gauti ir
ankstesniy tyréju. Pavyzdziui, Lintas et al. (1998) Lesina lagiinos unguriy
imtyje nustaté LS4 ir LS5 haplotipus, kurie priklauso F1 haplogrupei, o Reino
upés unguriy imtyje nustaté NG2 ir NG3 haplotipus, kurie priklauso C4
haplogrupei. Tokie pavyzdziai aiSkiai parodo, jog konkrecioje lokacijoje
surinktoje natiiraliai atplaukian¢iy unguriy imtyje yra didelé tikimybé aptikti
evoliuciskai artimus haplotipus. Disertacinio darbo duomenys taip pat paremia
Kettle et al. (2010) hipotezg, jog kiekvieno unguriy nerSto metu
reprodukciniame procese dalyvauja skirtinga genetine jvairove pasizymintys
individai. Be to, duomenys indikuoja, kad nerSto metu dalyvaujantys
moteriskos lyties individai pasizymi evoliuciskai artimais haplotipais.

SJR ir VIR unguriy imc¢iy genetinés {vairoves charakteristiky skirtumai,
lyginant su kitomis unguriy imtimis (20 lentel¢) taip pat neigia idealy
panmiksijos modeli. Akumuliuoty unguriy D-kilpos seky genetinés jvairovés
tyrimy duomeny panaudojimas jgalino atskleisti neatsitiktinius unguriy,
sugauty skirtinguose geografiniuose regionuose genetinés jvairoveés parametry
skirtumus. Pazymétina, kad SJR unguriy imtis pasizyméjo didesne, o VIR
unguriy imtis, prieSingai — mazesne, genetine ivairove, lyginant su kitomis
unguriy imtimis.

Tarp introdukuoty i Lietuvos eZerus unguriy genetinés ivairoveés ir

Siaurés jiiroje bei Baltijos jliroje esanCios unguriy genetin€s {vairoveés néra
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zymiy skirtumy. Taciau, nustatyti Zymis genetinés jvairovés skirtumai, kuriuos
atspindi skirtingi haplotipai ir haplogrupés, ar net superhaplogrupés, tarp
Lietuvos eZery unguriy im¢iy.

Apibendrinant visus gautus duomenis galime teigti, jog pagal motining
linija europinis upinis ungurys yra panmiksiné rusis, taciau daugéja jirodymuy,
kad ankstesniais riSies evoliucionavimo etapais $i Zuvis panmiksija

nepasizymeéjo.

A. anguilla mtDNR cyt b tyrimy rezultaty aptarimas. IStyrus 119
unguriy, 1§ viso Europoje ir Siaurés Afrikoje buvo nustatyta 20 skirtingy
MtDNR cyt b haplotipy, priklausanéiy 8 haplogrupéms (Aoyama & Tsukamoto
1997, Wolf et al. 2000, Aoyama et al. 2001, Daemen et al. 2001, Lin et al.
2001, Minegishi et al. 2005 ir GenBank duomenys (EF427617-EF427618,
EU223996-EU223997, EU492326-EU492327)). Visy Siu haplogrupiy atstovy
buvo aptikta Lietuvoje ir Latvijoje. Palyginus disertacinio darbo metu gautus
MtDNR cyt b tyrimy duomenis su kituose Europos ir Siaurés Afrikos
regionuose sugauty unguriy analogiSky tyrimy duomenimis nustatyta, kad
daZniausiai aptinkami tie patys A ir B haplotipai, taciau kituose Europos
regionuose nustatyta mazesné A ir B haplogrupiy haplotipy ijvairoveé, lyginant
su Lietuvoje ir Latvijoje gyvenanciais unguriais. Be to, kitose Europos Salyse
aptikta didesn¢ C ir E haplogrupiy haplotipy ivairové. Pazymétina, jog E2 ir E3
haplotipai, kurie priklauso haplogrupei E, rasti tik Airijoje. Disertacinio darbo
metu buvo iStirti 82 unguriai. Nustatyta 14 skirtingy ir ankstesniy tyrimy metu
neaptikty haplotipy, priklausanciy 7 haplogrupéms. Apjungus disertacinio
darbo ir ankstesniy tyré¢ju duomenis, analizuoti 201 sekos duomenys. Gauti
rezultatai rodo, kad europinis upinis ungurys pasiZymi genetine mozaika.
Skirtingai nuo S$ios riSies mtDNR D-kilpos regiono tyrimy, kuriy metu
dauguma unguriy buvo geltonojo ungurio ar sidabrinio ungurio stadijy, didzioji
dalis anksciau tirty unguriy individy buvo stiklinio unguriuko stadijos, pagauti
jiems ka tik atplaukus i konkrecias Europos ir Siaurés Afrikos upes (Daemen et

al. 2001). Sis faktas, matyt, ir lémé statistiskai patikimos (p < 0,05) genetinés
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diferenciacijos tarp kai kuriy lyginamy unguriy imciy pory nustatyma.
Pirmakart nustatytos statistiSkai patikimos ®sr vertés, kurios indikuoja
nedidele geneting diferenciacija tarp Siaurés jiiroje bei Baltijos jiiroje pagauty
ir Atlanto vandenyno regione pagauty unguriy, neigia idealy panmiksijos
modelj, bet gali biiti paaiskintos Hedgecock’o efektu, nes tyrimams panaudoti
ivairaus amziaus unguriai. Vidurzemio juros ir Siaurés jliros regionuose
gyvenantys unguriai atitinkamai pasizymi maZesne ir didesne genetine
tvairove, lyginant su unguriais, kurie gyvena kituose geografiniuose
regionuose. Pazymétina, kad gauti panaSts rezultatai, naudojant europinio
upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono Zzymenis ir tiriant kitus unguriy
individus $iuose geografiniuose regionuose. VIR ir SJR unguriy imtys
pasizymi ne tik kiekybiniais genetinés jvairovés parametry verciy skirtumais,
bet ir kokybiniais skirtumais. PavyzdZiui, VJR unguriy imtyje nerasti
haplogrupiy D ir E atstovai, o Siaurés jiiros regiona reprezentuojanéios unguriy
imtys skiriasi nuo visy kity geografiniy regiony, kuriuos reprezentuoja
konkrecios unguriy imtys, nes Siame regione nerasta haplogrupés B atstovy.
StatistiS8kai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija tarp ATPL ir
INTR unguriy grupiy, naudojant cyt b tyrimy duomenis, nenustatyta. Taciau
Siesarcio ir Dringio eZeruose gyvenantys unguriai pasizymi genetinés {vairoves
skirtumais, nes kiekviename 1§ ju aptikta skirtingy haplotipy. Analizuojant
europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b tyrimy rezultatus
1SrySkéja, jog dviejuy skirtingy mtDNR genetiniy Zymeny panaudojimas leidZia

atskleisti panaSias genetinés jvairoveés formavimosi tendencijas.

A. anguilla mtDNR genetinés linijos ir juy paplitimas Europoje.
Naudojant disertacinio darbo metu atlikto kombinuoto europinio upinio
ungurio mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b 76 unguriy individy tyrimo
duomenis buvo nuspresta analizuoti skirtingy unguriy evoliuciniy liniju, kurias
reprezentuoja turimi mtDNR duomenys, ypatybes. Remiantis visais iki Siol
atlikty europinio upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b tyrimy

rezultatais, gautais disertacinio darbo bei ankstesniy tyrimy metu (Aoyama &
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Tsukamoto 1997, Wolf et al. 2000, Aoyama et al. 2001, Daemen et al. 2001,
Lin et al. 2001, Lintas et al. 1998, Minegishi et al. 2005 ir GenBank duomenys
(EF427617-EF427618, EU223996-EU223997, EU492326-EU492327) bei
nepublikuotas Murgia R., Tola G., Hirano J. ir Archer S. N. tyrimas), galime
i§skirti maziausiai 45 pagrindines europinio upinio ungurio mtDNR genetines
linijas, kuriy charakteristikos yra pateiktos 31 lentel¢je.

IS Siy 45 unguriy mtDNR genetiniy linijy, 18 buvo iSskirtos, atsizvelgiant
1 abiejy skirtingy mtDNR molekuliniy Zymeny rezultatus, 13 — atsizvelgiant tik
1 mtDNR cyt b rezultatus, o 14 — atsizvelgiant tik §{ mtDNR D-kilpos regiono
rezultatus. Visos unguriy mtDNR genetinés linijos, kurios buvo iSskirtos
atsizvelgiant | abieju skirtingy mtDNR molekuliniy zymenu rezultatus, aiskiai
reprezentuoja atskiras unguriy evoliucines linjjas. Deja, keliu $iu unguriy
genetiniy liniju nejmanoma identifikuoti, naudojantis vien tik europinio upinio
ungurio mtDNR cyt b tyrimais, nes labiausiai iSplitusios cyt b A, B ir G
haplogrupés aptinkamos unguriuose, kurie reprezentuoja jvairias A. anguilla
MtDNR D-kilpos regiono haplogrupes. Ateityje taip pat biity prasminga iStirti
ungurius, reprezentuojancius atskiras unguriy evoliucines linijas pagal mtDNR,
skirtingais molekuliniais Zymenimis, pavyzdziui DNR mikrosatelitiniais
Zymenimis.

[$skyrus 45 unguriy mtDNR genetines linijas bei panaudojus 354 unguriy
duomenis gauta reprezentatyvi unguriy imtis, kuri buvo analizuota siekiant
i$siaiskinti $iy unguriy evoliuciniy linijy paplitimo dideliuose geografiniuose
regionuose tendencijas (23 pav.), kurios yra svarbios nagrinéjant panmiksijos

hipotezés A. anguilla rusyje klausima.
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31 lentelé. A. anguilla mtDNR genetinés linijos, i$skirtos remiantis atlikty mtDNR D-
kilpos regiono ir cyt b tyrimy duomenimis (disertacinio darbo duomenys, ankstesniy
tyrimy duomenys (Aoyama & Tsukamoto 1997, Wolf et al. 2000, Aoyama et al.
2001, Daemen et al. 2001, Lin et al. 2001, Lintas et al. 1998, Minegishi et al. 2005 ir
GenBank duomenys (EF427617-EF427618, EU223996-EU223997, EU492326-
EU492327) bei nepublikuoti Murgia R., Tola G., Hirano J. ir Archer S. N. tyrimo

duomenys)).
Nr Genetiné D-kilpos regionas § cytb
' linija Haplogrupés Saka Haplotipai Haplogrupé

1 AJA] A, A3 A-B-D A, A7 A
2 A[B] B A-B-D A A
3 A[E] E E A A
4 A[E3] E3 E A A
5 A[F] FFLF2, ';31’0':6’ F7, F8, F A, A3, A4, A5, A6, A8 A
6 A[J] J 1-3-K-L A A
7 B[C] C,C1,C4,C5,C6 C B, B2, B3, B4, B5 B
8 B[E] E E B B
9 C[I] 1,11 I-J-K-L C,C3 C
10 D[L] L, L1 1-J-K-L D D
11 E[H] H G-H E E
12 F[C7] C7,C8 C F, F2 F
13 G[A1] Al A-B-D G G
14 G[D] D A-B-D G G
15 G[F4] F4 F G G
16 G[F11] F11 F G G
17 H[A4] A4 A-B-D H1 H
18 1[13] 13 1-J-K-L [ [
19 c[A1] - - Al A
20 c[A2] A2 A
21 c[B1] B1 B
22 c[B2] B2 B
23 c[C1] Cl C
24 c[C2] C2 C
25 c[D1] D1 D
26 c[E1] El E
27 c[E2] E2 E
28 c[E3] E3 E
29 c[F1] F1 F
30 c[G1] G1 G
31 c[H] - - H H
32 d[C2?] C2 C - -
33 d[C3] C3 C

34 d[C9] C9 C

35 d[E1] El E

36 d[E2] E2 E

37 d[F5] F5 F

38 d[F9] F9 F

39 d[F12] F12 F

40 d[G] G G-H

41 d[G1] Gl G-H

42 d[H1] H1 G-H

43 d[12] 12 1-3-K-L

44 d[14] 14 1-3-K-L

45 d[K] K 1-3-K-L
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VJR (n = 61)

CJAIAl W GIAT]
T i) o) T Al Eorrn
A[A]le A[B]e A[F]le A[?]A CIAE3 @ G[l;11]
N i BA WA
B[C]le B[?]a Cllle Clla WA E
e — I 1 3 WB[E] W Dipatcyth
E[H]e F[CT7]e F[C7]A G[A1]e = gﬁ;l : E;"L!,Pa
1 1 1 1 e
G[F11]e G[?]a c[A2]A c[B1]A |[swz(n=1) mEb
T =D 1 1 1 1
d[C2]e d[C9e d[F12]e d[Hi]e || c[G1]A
AVR (n = 91) INTR (n = 81)
1 1 ] 4 2 ) 2 1 4
A[Ale A[Els A[Ble A[Fle | A[Als A[Ale A[EBla A[E]e
i 27 5 23 D) 7 1 3
AlJe A[?]A B[Cle B[?]A | A[Fla A[Fle A[]s A[?]A
i 3 a 2 g =P 10 3 2
Clle C[la D[LIA EM]e | B[Cla B[Cle B[?]ao C[la
— 2 ] i 2 4 i
E[HIA FIC7]A G[?]A <c[B2]aA Cll]e D[L]= D[L]e E[H]=
T 1 %2 152 1 =2 |3 @ 3 1 i
c[C2]A c[E2]ao c[E3]ao c[F1]a || E[H]e F[C7]le G[D]e H[A4]n
T =D 1 T =2 2 T 2 i 3
c[H]a d[E1le d[G]e d[i2]e || IN3]m d[C3]e d[E2]e d[F9]e
) 1 T o)
d[G1le d[i4Je d[K]e
$JR (n = 48) ATPL (n = 72)
5 =D 1 e 6 =D |3 =D 2 2 ) 3 D)
A[Fle Al A[?]o B[Cle | A[A]s A[A]e A[B]s A[Be
n— 3 1 i 1 1 T
B[Ele C[]e C[a D[L]s | A[Els A[Ele A[E3]s A[F]s
D i i I i =2 s 12 1
D[L]A E[H]e F[CT]e FIC7]A|| A[Fle B[Cla B[C]e B[E]s
2 2 A E— 2P 3 3
G[A1]e G[D]e G[?]o c[A1JA || C[l]s D[Lls E[M]s E[H]e
T o)) 1522 1 520 1 5D |3 - 2 3 1
c[C11A c[D1]A c[E1]A d[C2]s | F[C7]a G[Alls G[Dls G[F4]s
T ) =D 2
d[F5]e G[F11]m d[C2]e

23 pav. A. anguilla mtDNR genetiniy linijy paplitimas jvairiose unguriy imtyse:
panaudoti visi turimi A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b tyrimy duomenys
(disertacinio darbo duomenys, ankstesniy tyrimy duomenys (Aoyama & Tsukamoto
1997, Wolf et al. 2000, Aoyama et al. 2001, Daemen et al. 2001, Lin et al. 2001,
Lintas et al. 1998, Minegishi et al. 2005 ir GenBank duomenys (EF427617-
EF427618, EU223996-EU223997, EU492326-EU492327) bei nepublikuoti Murgia
R., Tola G., Hirano J. ir Archer S. N. tyrimo duomenys)); numeriai $alia unguriy
parodo unguriy mtDNR genetinés linijos atstovy skai¢iy; SWZ — Sveicarija; AVR —
Atlanto vandenyno regionas; SJR — Siaurés jiiros regionas; VIR — Vidurzemio jiros
regionas; ATPL — nattraliai { Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai; INTR —
introdukuoti | Lietuvos eZerus unguriai.
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Gauti rezultatai parodo, kad tirtose unguriy imtyse dazniau nustatomos
unguriy evoliucinés linijos aptinkamos neatsitiktinai. Pavyzdziui, SJR imtyje
F[C7] unguriy mtDNR geneting linija reprezentuoja keturios ir trys europinio
upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b sekos, atitinkamai. Turimi
rezultatai taip pat indikuoja, kad europinio upinio ungurio populiacijoje gali
egzistuoti lokalios unguriy grupés, nes AVR, SIR, VIR, ATPL ir INTR
unguriy imtyse aptiktos devynios (c[B2], c[C2], c[E2], c[E3], c[F1], c[H],
d[E1], d[G] ir d[I2]), penkios (c[Al], c[C1], c[D1], c[E1] ir [F5]), penkios
(c[A2], ¢[B1], d[C9], d[F12] ir d[H1]), trys (A[E], A[E3] ir G[F4]) ir astuonios
(H[A4], 1[13], d[C3], d[E2], d[F9], d[G1], d[I4] ir d[K]) unguriy mtDNR
genetinés linijos, kurios buvo rastos tik konkreciose unguriy imtyse,
atitinkamai. Be to, VJR imtyje iki §iol nebuvo nustatytos D[L] ir G[D] unguriy
evoliucinés linjjos. PaZymétina, kad G[D] unguriy genetinés linijos atstovai
aptikti tik SJR, ATPL ir INTR unguriy imtyse, kas rodo galimybe, kad i
evoliucing unguriy linija neatsitiktinai aptinkama Europos Siauréje. Kita vertus,
penkios dazniau aptinkamos unguriy evoliucinés linijos (A[F], B[C], CI[I],
E[H] ir F[C7]) buvo aptiktos visuose dideliuose geografiniuose regionuose, 0
kai kurios unguriy mtDNR genetinés linijjos buvo aptiktos, tieck VIR, tiek
kitose unguriy imtyse. Tokie rezultatai paremia panmiksijos hipotezg A.
anguilla rasyje.

Reziumuojant, disertacinio darbo duomenys patvirtina tai, kas $iuo metu
yra Zinoma apie europinio upinio ungurio populiacing-geneting struktiira:
kurios atsiradimo priezastys yra diskutuotinos (Kettle et al. 2010, Andrello et
al. 2011).

A. anguilla rasies genetiné mozaika. Kadangi iki Siol pasaulyje per
mazai démesio buvo skiriama europinio upinio ungurio vidurii$inés evoliucijos
tyrimams, tad pagrindiné genetinés mozaikos atsiradimo Sios riiSies
populiacijoje priezastis likdavo neiSaiskinta. Detalesni disertacinio darbo metu

atlikti europinio upinio ungurio vidurtiSinés evoliucijos tyrimai atskleide, kad
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pagrindin¢ genetinés mozaikos atsiradimo ungurio populiacijoje priezastis —
skirtingy unguriy evoliuciniy linijy egzistavimas. Tokia informacija ne tik yra
aktuali, siekiant iSsiaiSkinti dabar esancios ungurio populiacinés-genetinés
struktiiros ypatybes, bet ir padidina miisy Zinias ir supratimg apie istoring
ungurio populiacing-geneting struktiira. Skirtingy unguriy evoliuciniy linijy,
kurias reprezentuoja skirtingos europinio upinio ungurio mtDNR genetinés
linijjos, nustatymo faktas indikuoja, kad anksCiau Sioje riiSyje buvo
reproduktyviai izoliuoty unguriy grupiy, kuriy daugelio karty atstovai
sinchroniskai sugrizdavo nerSti savo tévuy nerStavietése. Kitaip tariant,
ankstesniais riSies evoliucijos etapais europinis upinis ungurys nebuvo
panmiksin¢ riiis. Gauti duomenys suponuoja, kad pagrindiné priezastis, dél
kurios nustatoma genetiné mozaika europinio upinio ungurio rusyje, negali biti
paaiskinta genetinio nevienalytiSkumo, chaotiSko genetinio nevienodumo ir/ar
Hedgecock’o efekto savokomis (Selkoe et al. 2010, Hedgecock & Pudovkin
2011, Pujolar et al. 2011a).

A. anguilla rusies populiacinés-genetinés struktiiros formavimasi
jtakoje veiksniai. Galime isskirti dvi galimas priezastis, dél kuriy $iuo metu
yra priimta manyti, kad europinis upinis ungurys yra panmiksin¢ riisis: 1)
unguriy nerStavieCiy bei maitinimosi viety geografinés lokacijos pokyciai,
itakoti ledynmecio; 2) jzuvinimas, gal¢jes kardinaliai paveikti unguriy
skaitlinguma ar net migracing elgsena.

Siuo metu yra zinoma, kad ledynmetis turéjo reik§mingos itakos ne tik
gélavandeniy, bet ir jilriniy zuvy populiacinés-genetinés struktiiros
formavimuisi (Wilson 2006). Nustatyta, kad Europinio upinio ungurio rtsies
paplitimas praeityje buvo visiSkai kitoks, lyginant su dabartiniu Sios rusies
paplitimu Europoje: per paskutini ledynmeti europinio upinio ungurio
populiacija buvo aptinkama tik piety Europoje, Zirondos estuarijos baseine
(Kettle et al. 2008). Visa tai indikuoja, kad Sie istoriniai gamtiniai procesai
turéjo reikSmingos itakos europinio upinio ungurio populiacinés-genetinés

struktiiros formavimuisi. Kita vertus, unguriy nerstas vyksta Sargaso jiiroje, tad

130



neaiSku, kaip dél ledynmecio jtakos atsirad¢ Zymis unguriy iSplitimo poky¢iai
kontinente jtakojo skirtingy unguriy evoliuciniy liniju nerSta Sargaso jiiroje.
Lyginant su ledynmecio itaka europinio upinio ungurio populiacijai, $ios
rusies jzuvinimo veikla yra trumpalaikis procesas: $i veikla prasidéjo 1908
metais (Dekker 2004). Nors vienas 1§ CITES siekiy yra europinio upinio
ungurio 1zuvinimo veiklos naudos ar Zalos nustatymas ir ivertinimas (Maes &
Volckaert 2007), taCiau Siuo metu tokiy tyrimuy triiksta. Todél vis dar
nezZinoma, ar {Zuvinti individai gali dalyvauti nerSto procese Sargaso jiiroje, nes
yra duomeny, kurie indikuoja, kad dél unguriy translokacijy lytiskai subrende¢
individai nesugeba identifikuoti plaukimo krypties nerStavietés link (Westin
2003). Be to, iki siol tik Palm et al. (2009) darbe buvo atsizvelgta | europiniy
upiniy unguriy {Zuvinimo niuansy itaka genetiniy tyrimy rezultatams. Taigi, iki
Siol nebuvo bandoma jvertinti europinio upinio ungurio jZuvinimo veiklos
itakos Sios rusies populiacinés-genetinés struktiiros formavimuisi praeityje,
pries kelis deSimtmecius, ar misy laikais, iSskyrus bandymus ivertinti
introdukuoty ir nattraliai atplaukusiy unguriy grupiy genetinius skirtumus,
naudojant jvairius genetinius zymenis (Sruoga et al. 2007a). Disertacinio darbo
metu Siam tikslui pasiekti panaudoti {vairtis mikrosatelitinés DNR ir mtDNR
zymenys. Atlikti ATPL ir INTR unguriy grupiy tyrimai rodo, kad Sios unguriy
grupés pasizymi genetinés jvairovés skirtumais, taciau Sie skirtumai yra
statistiSkai  nereik§mingi. Siy unguriy grupiuy genetinés jvairovés
charakteristiky palyginimas, naudojant mtDNR Zymenis (32 lentele),
indikuoja, kad pasirinkg europinio upinio ungurio mtDNR cyt b Zymenj turime
didesng galimybe tarp tiriamy unguriy grupiy nustatyti reikSmingus genetinius

skirtumus.
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32 lentelé. Apskaiciuotos A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono ir cyt b, haplotipu
ivairovés parametro (h), nukleotidy pakaity vidurkio koeficiento (K), polimorfiniy
saity skai¢iaus (S) ir nukleotidy jvairovés parametro () vertés bei bendras haplotipu

ir haplogrupiuy skai¢ius ATPL ir INTR unguriy imtyse.

Regionas Imtys Hl_lsl?llt?gtlr?l?é/s h K S z’
ATPL (n=72) 62 /28 0,99257 | 12,19992 89 0,02369
D-kilpa INTR (n =75) 68 /30 0,99712 | 12,77045 98 0,02453
i§ viso (n = 147) 122 /40 0,99506 | 12,4569 122 0,02406
ATPL (n = 45) 16/7 0,86162 1,77273 14 0,00452
cyth INTR (n = 36) 12/7 0,72698 1,4127 13 0,00346
i§ viso (n = 81) 2219 0,80957 1,6216 20 0,00407

e — Jio parametro veréiy skaiCiavimai atlikti neatsizvelgiant | sekose esanc¢ias delecijas; ATPL —
natliraliai | Lietuva ir Latvija atplaukiantys unguriai; INTR — introdukuoti | Lietuvos eZerus unguriai.

Apibendrinant galima konstatuoti, kad disertacinio darbo metu tarp ATPL
ir INTR unguriy grupiu nustatyti genetinés jvairovés skirtumai buvo nedideli
bei statistiSkai nereikSmingi. Todél vertéty testi unguriy genetiné€s jvairoveés
tyrimus, orientuotus 1 sieki sukaupti duomenis, ijrodancius, kad intensyvi
antropogenin¢ veikla, susijusi su deSimtmecius trunkancia stikliniy unguriy
1zuvinimo politika Europoje bei intensyvi suaugusiy unguriy Zvejyba turi (arba
neturi) lemiamos jtakos riisies skaitlingumo maz¢jimui, migracinés elgsenos

pokyc¢iams bei diferencijuotos genetinés struktiiros praradimui.

Reproduktyviai izoliuotos A. anguilla individy grupés. Aptarus
genetinés mozaikos atsiradimo priezastis europinio upinio ungurio
populiacijoje, dar Siek tiek placiau reikéty pakalbéti apie Siuo metu Sioje riiSyje
aptinkamas reproduktyviai izoliuotas unguriy grupes. Sudétingas unguriy
gyvenimo ciklas ir neprognozuojami vandenyno veiksniai yra pakankamos
salygos, kad Sioje rusyje atsirasty reproduktyviai izoliuotos erdvéje ir/ar laike
unguriy grupés. Tai patvirtina ir naujausias Andrello et al. (2011)
demografinis-genetinis modelis. Todél vien tik reproduktyviai izoliuoty
unguriy grupiy nustatymas Sioje ruSyje dar néra pakankamas argumentas,
norint paneigti panmiksijos hipotez¢ Sioje riiSyje. Kokio argumento uztekty?
Jei buty jrodyta, kad A. anguilla riiSyje egzistuoja lokalios populiacijos, t. y.
reproduktyviai izoliuotos unguriy grupés, kuriy daugelio karty atstovai sugeba

sugrizti 1 ju tévy nerstavietes, tuomet panmiksijos hipotezé Sioje riiSyje turéty

132




buti atmesta. Nors iki Siol lokaliy unguriy populiacijy nenustatyta, bet apie jas
diskutuojama (Kettle & Haines 2006, Maes & Volckaert 2007). Disertacinio
darbo duomenys neleidzia atmesti panmiksijos hipotezés A. anguilla rasyje,
bet taip pat indikuoja, kad anksciau lokalios unguriy populiacijos egzistavo.
Tode¢l iSkyla klausimas: jeigu anks€iau europinis upinis ungurys pasiZymejo
lokaliomis unguriy populiacijomis, tuomet kodé¢l dabar jy turéty nebiiti? Deja,
vienareikSmiskai atsakyti | $i klausima yra sunku. Kadangi kai kurios retos
unguriy mtDNR genetinés linijos buvo aptiktos tik tam tikruose geografiniuose
regionuose, tad galima itarti, kad A. anguilla rtsyje, kurioje daugelio individy
grupiy nerstas vyksta kaip panmiksin¢je populiacijoje, vis dar pasitaiko lokaliy
unguriy populiacijy. [domiausias pavyzdys iki Siol buvo G[D] unguriy mtDNR
genetiné linija, nes jos penki atstovai buvo nustatyti tik Siaurés ir Baltijos jiry
regionuose. Nors vienas ungurys, kurio mtDNR pasizyméjo haplotipu BJ9,
buvo pagautas Balsio eZere, taciau §is faktas nepaneigia galimybés, kad G[D]
unguriy mtDNR genetiné linija yra daZnesné Siaurés Europoje. Kita vertus,
visos $ios retos unguriy mtDNR genetinés linijos reprezentuojamos labai mazo
ju atstovy skaiciaus, o Sios rasies genetiné ivairove yra didele, tad atlikus
daugiau tokio pobiidzio tyrimy gali paaiskéti, kad disertaciniame darbe aptiktos
retos unguriy evoliucinés linijos atstovai gali biiti aptinkami taip pat ir kituose

geografiniuose regionuose.

Netiesioginis panmiksijos hipotezés A. anguilla rasyje tikrinimas.
Populiaciniy genetiniy tyrimy, kuriy tikslas patvirtinti ar atmesti panmiksijos
hipotezg A. anguilla riiSyje, rezultaty interpretavima apsunkina informacijos
apie §Sios Zuvies nerSta jos nerStavietéje ar nerStavietése erdveéje ir laike,
trikumas. Teoriskai, jeigu egzistuoja lokalios unguriy populiacijos, tuomet
tikétina, kad Siy populiaciju atstovai turéty pasizymeéti skirtinga elgsena,
lyginant su kitomis unguriy grupémis. Vadinasi, tokiu atveju, §iy unguriy
elgsena, pavyzdziui migracijos laikas, turéty biiti nulemta genetiniy veiksniy.
Kadangi $iuo metu yra nezinoma, kaip vyksta unguriy nattralus nerStas ju

nerstavietéje, bet manoma, kad tai vyksta kolektyviai (Van Ginneken & Maes
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2005), bei Zinoma, kad unguriy migracijos 1§ kontinento vandens telkiniy yra
kolektyvios, tad buvo nusprgsta pirma karta panagrinéti kokia genetine
ivairove pasizymi viena tunta sudarantys migruojantys unguriai. Sio
disertacinio darbo metu buvo gauta ir iStirta, naudojant mtDNR cyt b Zymeni,
unguriy imtis, kuri buvo pagauta per vienos dienos laikotarpi, unguriams
migruojant 1§ SiesarCio ezero (24 pav.). Tuomet buvo iSkelta ir tikrinta
hipotezé: jeigu europinis upinis ungurys yra nepanmiksing riisis, o tirty unguriy
mtDNR atspindi skirtingas genetines linijas, kuriy atstovai pasizymi skirtinga
migracine elgsena, t. y. migruoja skirtingu metu, tuomet vieno tunto unguriai
turéty biiti labiau panaSiis genetiSkai tarpusavyje, nei tuo atveju, kai unguriy
migracija 1§ vandens telkinio yra nulemta aplinkos veiksniy.

Gauti tyrimo rezultatai (24 pav.) patvirtino, kad unguriy tunty migracija 18

ezery daugiau priklauso nuo aplinkos salygu, o ne nuo genetiniy faktoriy.

A 42% (n=9)

E 5% (n=1)

A7 5% (n=1)

D 5% (n = 1)

C35% (n=1) A8 5% (n=1)

B 33%(n=7)

24 pav. Procentiné A. anguilla mtDNR cyt b haplotipy sudétis i§ SiesarCio ezero
2010. 05. 03. migravusiy unguriy imtyje.

Apibendrinant, galima teigti, jog europinis upinis ungurys tebéra ,,slidus*
tyrimo objektas (Avise 2011). Nors disertacinio darbo duomenys leidzia
atsakyti i kai kuriuos anksc¢iau neatsakytus klausimus apie europinio upinio
ungurio populiacing-geneting struktira ir jos formavimasi, taciau iskelia ir
naujy klausimy. Pavyzdziui: ar yra, ir, jei yra, tuomet koks yra rySys tarp
nustatyty unguriy mtDNR genetiniy linijuy, kurios reprezentuoja skirtingas

unguriy evoliucines linijas, ir $iy genetiniy linijy atstovy elgsenos? Akivaizdu,
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kad iki Siol unguriy populiacingje genetikoje per mazai démesio buvo skirta
unguriy mtDNR genomo tyrimams. Ateityje reikia atlikti daugiau europinio

upinio ungurio vidurtSinés evoliucijos tyrimy, naudojant mtDNR Zymenis.

DriikSiy eZero eSeriy populiacijos ypatybés. Apibendrinti DruksSiy
ezero ichtiofaunos tyrimy rezultatai prie§ pradedant eksploatuoti IAE elektring
ir jai dirbant jvairiais galingumais, kurie turéjo jtakos ausintuvo ekosistemos
ekologiniams procesams, parodé gana Zenklius zuvy rasinés jvairovés ir
bendrijy struktiiros pokycius, kuriuos pagrindinai salygojo terminis rezimas ir
intensyvi antropogeniné eutrofizacija (Kesminas & Olechnovi¢iené¢ 2008).
Nors antropogeninio poveikio itaka Driik$iy eZero ichtiofaunai buvo akivaizdi,
tatiau iki Siol per mazai démesio buvo skiriama §io ezero zuvy rasiy
populiacinés-genetines struktiiros tyrimams. Tod¢l siekiant jvertinti Zmogaus
tkinés veiklos, susijusios su atominés energetikos vystymu, galima poveiki
verslinty Zuvy riSiy populiacinés-genetinés  struktiiros formavimuisi,
disertacinio darbo metu buvo inicijuoti eseriy, kaip patogios modelinés riisies,
natiiraliai paplitusios Europos vandenyse, variabilaus mtDNR D-kilpos regiono
genetinés (vairoves tyrimai DruksSiy eZero ir kituose Lietuvos ir Latvijos vidaus
vandens telkiniuose. Atlikty tyrimy rezultatai rodo, jog DriikSiy ezZero eSeriy
populiacija statistiSkai patikimai (p < 0,05) skiriasi nuo visy kity disertacinio
darbo ir Sruoga et al. (2007b) tyrimo metu tirty Lietuvos ir Latvijos eSeriy
populiaciju (28 lentelé; priedas, 6 pav.). Be to, DriikSiy ezero imtyje aptikti B5,
B6, B7 ir C5 haplotipai, kurie iki Siol nebuvo aptikti kitose Eurazijos
lokacijose (20 pav.). Maziausia genetin¢ diferenciacija nustatyta tarp NER ir
DRU eseriy imé&iy (®s7 = 0,03041, p < 0,01), o didziausia — tarp MET ir DRU
eSeriy iméiy (dsr = 0,38966, p < 0,001). Tai rodo, kad genetines
diferenciacijos intensyvumo mastas tarp DriikSiy eZero ir kity Lietuvos eSeriy
populiacijy labiausiai priklauso nuo geografiniy atstumy tarp eSeriy imciy.
Kadangi tarp Rygos ilankos bei Babytés ezero ir DriikSiy eZero eSeriy
populiaciju yra santykinai dideli geografiniai atstumai, bet gautos ®dgr vertés

yra gerokai mazesnés, nei @st vertés, kurios buvo gautos palyginus DriikSiy
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ezero eSeriy populiacija su santykinai arti §io eZero esanciomis CiriSu ir
Kalezers ezery eseriy populiacijomis, tad galima ijtarti, kad tarp ryty Lietuvos ir
pietryCiy Latvijos eSeriy populiacijy yra genetinis triikkis. Siekiant i$siaiskinti
aptikto genetinio triikkio dydj ir kilme, reikéty istirti daugiau ryty Lietuvos,
ypa¢ DriikSiy eZero baseino, eSeriy populiaciju. Po tokiy tyrimy taip pat
paaiskety, ar DruksSiy eZero eSeriy populiacija skiriasi nuo kity geografisSkai
artimy ryty Lietuvos eSeriy populiaciju. Jeigu biity nustatytas genetinis triikis
tarp DriikSiy eZero eSeriy populiacijos ir kity ryty Lietuvoje tarpstanciy eSeriy
populiacijy, tuomet atsirasty rimtesnis pagrindas kalbéti apie galima tkinés
veiklos poveiki DriukSiy eZero eSeriy populiacijai, nes genetiniai trikiai gali
atsirasti dél antropogeniniy barjery (Storfer et al. 2010). Tuo tarpu, Siuvo metu
turimi disertacinio darbo duomenys rodo, kad DriikSiy ezero eSeriy
populiacijos genetiniy skirtumy nuo kity Lietuvos eSeriy populiacijy
atsiradimui labiausiai turéjo itakos istoriniai gamtiniai procesai, vyke

ledynmecio metu.

ESeriy populiacijy genetinés diferenciacijos ypatybés Lietuvoje ir
Latvijoje. Atsizvelgiant | disertacinio darbo ir Sruoga et al. (2007b) tyrimo
metu tirty esSeriy populiaciju geografing padétj, visas tirtas eSeriy imtis galime
sugrupuoti 1 SeSis mikrogeografinius regionus: 1) vakary Lietuva
(reprezentuojama BJ, KM, NEM ir PLA eSeriu imciuy); 2) pietu Lietuva
(reprezentuojama MET eSeriy imties); 3) ryty Lietuva (reprezentuojama DRU
ir NER eSeriy im¢iy); 4) vakary Latvija (reprezentuojama R] ir BAB eSeriy
iméiy); 5) ryty Latvija (reprezentuojama KAL eSeriy imties); 6) pietry¢iy
Latvija (reprezentuojama SZ ir CIR eSeriy iméiy). Siy mikrogeografiniy
regiony tarpusavio rysiai, iSreikSti nustatyta maziausia ir didziausia genetine
diferenciacija tarp Siy mikrogeografiniy regiony atskiry imciy, atsispindi 25

pav.
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25 pav. Genetine diferenciacija tarp Lietuvos ir Latvijos mikrogeografiniy regionuy:
rombais paZzymétos imtys surinktos ankstesnio Sruoga et al. 2007b tyrimo metu, o
kvadratais pazymétos imtys yra disertacinio darbo duomenys; BJ — Baltijos jira; KM
— Kur$iy marios; R] — Rygos ilanka; SZ — Sventés eZeras; BAB — Babytés eZeras;
CIR — Ciri8u (ezeras); DRU — Druksiai (ezeras); KAL — Kalezers (ezeras); MET —
Metelys (ezeras); NEM — Nemunas (upé); NER — Neris (upé); PLA — Plateliai
(ezeras).

Nors vakary Lietuvos ir piety Lietuvos eSeriy populiacijuy kontaktai yra
gana apriboti ir pagrindinai gali vykti tik per Nemuna, taCiau tarp Sias
populiacijas reprezentuojanciy eseriy imc¢iy nenustatyta statistiSkai patikima
genetin¢ diferenciacija indikuoja, kad anksciau vakary ir piety Lietuvos eSeriy
populiacijos pasiZyméjo panaSia genetine jvairove. Kitaip tariant, vakary ir
piety Lietuvos eSeriy populiacijas galimai siejo intensyvi individuy migracija,
neribojama geografiniy kliti¢iy. Panasi situacija galéjo biiti ir su vakary ir ryty

Latvijos eSeriy populiacijomis, nes tarp Siuos mikrogeografinius regionus
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reprezentuojanciy eseriy imc¢iy nustatyta statistiSkai patikima, bet itin maza
genetin¢ diferenciacija. Kadangi tarp vakary ir piety Lietuvos bei vakary ir ryty
Latvijos eSeriy populiacijy kai kurie poriniai im€iy palyginimai atskleide
genetinés diferenciacijos nebuvima, o kiti, prieSingai, zZymi intensyvia ir
statistiSkai patikima (p < 0,05) geneting diferenciacija (28 lentele¢), tad
paaiskejo, jog ne tarp visy vakary ir piety Lietuvos bei vakary ir ryty Latvijos
eSeriy populiaciju vyko, ar tebevyksta, geny srautas. Taigi, tarp Rl ir BAB
eSeriy im¢iy bei BJ, KM ir NEM eSeriy imciy visuose poriniuose
palyginimuose statistiSkai patikima genetiné diferenciacija nebuvo nustatyta ir
tai rodo anksciau vykusi ar $iuo metu tebevykstanti geny srauta tarp Lietuvos ir
Latvijos eSeriy populiaciju. Tuo tarpu, tarp KAL eSeriy imties bei BJ, KM,
NEM, MET ir PLA eSeriu im¢iy visuose poriniuose palyginimuose buvo
Nustatyta statistiSkai patikima (p < 0,05) genetiné diferenciacija. Tai rodo, kad
vakary ir piety Lietuvos bei ryty Latvijos eSeriy populiacijos yra
reproduktyviai izoliuotos. Intensyviausia genetin¢ diferenciacija (Pst =
0,3976, p < 0,001) nustatyta tarp KAL ir PLA eSeriy imé¢iy bei nustatyta
genetine diferenciacija (st = 0,31626, p < 0,01) tarp BAB ir PLA eSeriy
im¢iy indikuoja, kad Siy eZery eSeriy populiacijos taip pat yra reproduktyviai
izoliuotos viena nuo kitos. Idomu, kad tarp R ir PLA eSeriy im¢iy buvo
nustatyta statistiSkai nepatikima genetin¢ diferenciacija.

Ryty Lietuvos mikrogeografiniame regione esanc¢ios DriikSiy ezero ir
Neries upés eSeriy populiacijos yra genetiSkai diferencijuotos. Tuo tarpu,
pietryCiy Latvijos mikrogeografiniame regione aptinkamos eSeriy populiacijos,
kurias disertaciniame darbe reprezentuoja SZ ir CIR eSeriy imtys, genetine
diferenciacija tarpusavyje nepasizymi, bet yra labai genetiSkai diferencijuotos
nuo visy kity mikrogeografiniy regionuy eSeriy populiaciju. Intensyviausia
genetin¢ diferenciacija (®st = 0,74507, p < 0,001) nustatyta tarp pietryCiy
Latvijos ir vakary Lietuvos mikrogeografiniy regiony. Tai parodo, kad eSeriy
populiacijos, kurios gyvena vandens telkiniuose esanciuose Salia Baltijos jiiros,
ir eSeriy populiacijos, kurios aptinkamos Baltijos Saliy rytuose, pasizymi

kitokia genetine jvairove, nes tarp $iy eSeriy populiacijy geny srautas buvo
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labai apribotas. Kadangi tarp NER eSeriy imties ir R[, BAB, KAL ir NEM
eSeriy imCiy nenustatyta statistiSkai patikima genetiné diferenciacija (28
lentele), tad galima teigti, kad Lietuvoje ir Latvijoje esantis upiy tinklas
suteikia galimybe vykti geny mainams tarp Siuy eSeriu populiaciju.
Reziumuojant, iki Siol eSeriy populiacijy, gyvenanciy Lietuvoje ir
Latvijoje, populiacinés genetikos tyrimai buvo gana fragmentiski. Atlikti
disertacinio darbo metu tyrimai rodo, kad didziausi eSeriy populiaciju
genetiniai skirtumai nustatomi, lyginant vakary Lietuvos ir Latvijos eSeriy
populiacijas su ryty Lietuvos ir pietry¢iy Latvijos eSeriy populiacijomis.
Siekiant daugiau suprasti apie Lietuvoje vykusius istorinius procesus, kurie
paveiké Cia gyvenancCias eSeriy populiacijas, ir eSeriy kolonizacijy ypatumus
regione, ateityje reikéty papildomai iStirti Lietuvos centrinéje dalyje

tarpstancias eSeriy populiacijas.

ESeriy haplotipy ir haplogrupiy paplitimas Europoje. IStyrus 489
eSerius, 1§ viso Eurazijoje, neiskaitant Lietuvos ir Latvijos, nustatyti 35
skirtingi mtDNR D-kilpos regiono haplotipai, priklausantys devynioms
haplogrupéms (Nesbg et al. 1998b, Refseth et al. 1998, Nesbe et al. 1999 ir
viena seka i§ GenBank (EF118012)) (zr. priede, 7 lentel¢je). DaZniausiai
Eurazijoje paplite F ir C haplotipai. Siy haplotipy paplitimas Eurazijoje
skiriasi: haplotipas F yra daznas vakary Europoje, o haplotipas C — rytuose.
Siaurés Europoje, ypaé Norvegijoje, buvo daZniau aptinkamas haplotipas A.
Norvegijoje taip pat buvo nustatyta didziausia haplogrupés A haplotipy
tvairové: A, Al, A2, A3, A4 ir AS haplotipai. IS Siy SeSiy haplotipy, tik A ir A2
haplotipai buvo nustatyti Lietuvos ir Latvijos eSeriy imtyse. Kadangi Estijos
eSeriy imtyse aptikti Lietuvoje ir Latvijoje neaptikti B1 ir B2 haplotipai, kurie
priklauso haplogrupei B, tad galima teigti, jog kiekvienoje i§ Baltijos Saliy
aptinkama savita eSeriy genetin¢ ivairove, kurios formavimasis buvo itakotas
panasiy ar net bendry istoriniy gamtiniy procesuy.

Disertacinio darbo metu iStyrus 262 eSerius, kurie buvo pagauti Lietuvos

ir Latvijos vidaus vandenyse, nustatyti 29 skirtingi haplotipai, priklausantys 7
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haplogrupéms. IS iy 29 haplotipy, 21 haplotipas buvo aptiktas tik disertacinio
darbo metu tirtose eSeriy imtyse. Kadangi, ankstesnio Sruoga et al. (2007b)
tyrimo metu vakary Lietuvos bei Latvijos eSeriy imtyse nustatyti aStuoni
haplotipai (A2, D1, E ir G bei F4, H1, L1 ir L2, atitinkamai) buvo neaptikti
Lietuvos ir Latvijos vidaus vandens telkiniy eSeriy imtyse, tad 1§ viso Lietuvoje
ir Latvijoje aptikti 37 skirtingi haplotipai, reprezentuojantys visas haplogrupes,
iSskyrus haplogrupe M, kuri aptinkama piety Europoje.

IS 26 pav. pateikty rezultaty matosi, kad Baltijos Salyse gyvenanciy eSeriy
populiaciju genetin¢ jvairové skiriasi nuo kity Europos eSeriu populiacijy, nes
Baltijos Salyse neaptikta haplogrupés M atstovy, o dominuoja haplogrupé B,
kuri yra reta arba neaptinkama kituose Europos regionuose. Remiantis tyrimo
rezultatais galime teigti, kad nuo Lietuvos pietvakarinés dalies iki Latvijos
centrinés dalies plyti keliy skirtingy eSeriy genetiniy linijy kontaktiné zona.

Apibendrinant, iki Siol 1§ viso Eurazijoje, iskaitant disertacinio darbo
eSeriy imtis, buvo iStirti 807 eSeriai ir nustatyta 60 skirtingy haplotipuy,
priklausanciy 9 haplogrupéms. ESeriy haplotipy genetiné {vairové pasiskirsto
neatsitiktinai tam tikruose Europos regionuose, nes retesni haplotipai
dazniausiai biidavo nustatomi tik tam tikrose eSeriy imtyse, o didziausia
konkreCios haplogrupés haplotipy ivairové biudavo nustatoma konkreciame
geografiniame regione. Pastebéta, jog arCiau Baltijos jiiros isikiirususiose
eSeriy populiacijose, tipisku atveju, aptinkama Siek tiek didesné¢ haplogrupiy
tvairove, lyginant su rytuose gyvenanciais eSeriais, tac¢iau rytu Lietuvoje ir

Latvijoje aptinkama daugiau haplogrupiy A, B ir C atstovy.
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26 pav. P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono haplogrupiy paplitimas Europoje:
kvadratais pazymétos imtys surinktos ankstesniy tyrimy metu (Nesbe et al. 1998b,
Refseth et al. 1998, Nesbg et al. 1999), o apskritimais pazymétos imtys yra Sruoga et
al. (2007b) ir disertacinio darbo duomenys; skrituliniy diagramy skersmuo
proporcingas seky skai€iui imtyje; maZiausias skritulys reprezentuoja 5 sekas, o
didZiausias skritulys reprezentuoja 53 sekas; kai kurios geografiskai artimos
Norvegijos eSeriy imtys apjungtos (TO+OSE+STE;
EI+RAY+SUL+MOR+SVA+SAN; SOG+GOR).

ESeriy poledynmetinés kolonizacijos Baltijos regione. Nesbo et al.
(1999) iskeleé hipoteze, kurioje sitiloma visas Siuo metu Eurazijoje aptinkamas

paprastojo europinio eSerio genetines linijas kildinti 1§ keturiy refugiumy. R1
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refugiumas vertinamas kaip seniausias refugiumas, i§ kurio kilo visos dabar
Europoje aptinkamos eSeriu genetinés linijos, tacCiau Sio disertacinio darbo
duomenys rodo, kad eSeriai, reprezentuojantys S§i refugiuma, beveik
nedalyvavo ar visai nedalyvavo Baltijos regiono kolonizacijos procese, kuris
vyko paskutinio ledynmec¢io metu. Tuo tarpu po paskutiniojo ledynmecio
Sitaurés Europos teritorijos ir Baltijos jira buvo kolonizuotos eSeriy, kurie kilo
i R2, R3 ir R4 refugiumuy. Disertacinio darbo duomenys patvirtina $iuos
Nesbg et al. (1999) teiginius, nes iki Siol Lietuvoje ir Latvijoje buvo nustatyti
visy skirtingy haplogrupiy atstovai, i§skyrus haplogrupés M atstovus.

Nors Nesbe et al. 1999 metais paskelbtame straipsnyje R1 refugiumui
priskyré eSeriy haplotipus sujungtus i 2-3JKM haplotipy grupuotg¢ (angl.
clade), taciau remiantis Sio disertacinio darbo metu gautais haplotipy tyrimy
rezultatais haplogrupé J buvo atskirta nuo haplogrupés M. Toks haplogrupés J
i§skyrimas pasiteisino, nes dabartiniai duomenys rodo, kad haplogrupé¢ J galéjo
priklausyti atskiram refugiumui. Pirma, haplotipas J dazniausiai buvo
nustatomas Baltijos Saliy eSeriy imtyse. Antra, iki Siol J1, J2, J3 ir J4 haplotipai
buvo nustatyti tik Estijos, Lietuvos ir Latvijos eSeriy imtyse. Taigi,
haplogrupés J didziausia haplotipy ivairoveé yra aptinkama Baltijos Salyse,
kuomet vakary ir piety Europoje, kur turéjo biiti R1 refugiumas, iki Siol
aptiktas tik haplotipas J. Kadangi racionalu manyti, kad didZiausia konkrecios
haplogrupés haplotipy ivairove pasiZymintis geografinis regionas indikuoja
Sios haplogrupés kilmés centra bei yra Zinoma, jog riby iSplétimas yra
pagrindinis istorinis veiksnys, kuris paaiSkina dabartini paprastojo europinio
eSerio mtDNR D-kilpos regiono haplotipy geografini paplitima, tad galime
teigti, kad haplogrupés J kilmes centras turéjo buti Baltijos Salyse arba eSeriai,
kurie reprezentavo S$ia haplogrupe, dalyvavo Baltijos regiono kolonizacijos
procese.

Nesbo et al. (1999) darbe R2 refugiuma reprezentavo 1-2C ir 1-3G
haplotipy grupuotés, o R3 refugiuma reprezentavo 1-4F ir 1-5E haplotipy
grupuotés. Manoma, kad R2 refugiumas buvo rytuose, kazkur prie Juodosios

jiros, o R3 refugiumas buvo vakary Europoje. Remiantis disertacinio darbo

142



metu gautais rezultatais buvo atlikti biitini pakeitimai, nulém¢ R2 refugiumui
priskiriamas haplogrupes, todél §j refugiuma Siuo metu reprezentuoja C ir D
haplogrupés. Turimy duomenuy neuztenka, siekiant nustatyti R2 refugiumo
kilmés geografines ribas, o didziausia haplogrupiy C ir D genetiné jvairové
aptinkama Rybinsko tvenkinyje bei rytingje ir Siaurinéje Baltijos juros dalyse.
Disertacinio darbo rezultatai rodo, kad anksCiau iSskirta 1-4F haplotipy
grupuoté buvo pagristai suskaldyta { F ir H haplogrupes. Nors E ir F
haplogrupiy atstovy paplitimas Europoje gali buti paaiSkintas riby iSplétimu 1§
R3 refugiumo, taciau haplogrupés H atstovai buvo nustatyti tik Oslo fjordy ir
Rygos ilankos eSeriy imtyse. Tai rodo, kad haplogrupé H gal¢jo kilti ne i§ R3
refugiumo. Pazymeétina, kad tarp H1 ir H2 haplotipuy, kuriy atstovai aptikti arti
vienas Salia kito esan¢iy Oslo fjordy ezery eSeriy imtyse, yra du mutaciniai
zingsniai.

Galiausiai, Nesbe et al. (1999) darbe R4 refugiuma reprezentavo 1-1A
haplotipy grupuoté. Nors §io refugiumo tiksli vieta yra neZinoma, taciau,
manoma, kad tai tur¢jo biiti vienas i§ dideliuy prieledyniniy eZery, esanciy
ledyno rytuose. Disertacinio darbo rezultatai rodo, kad anksciau i8skirta 1-1A
haplotipy grupuoté buvo pagristai suskaldyta { A ir B haplogrupes: paaiskéjo,
kad Baltijos Saliy ir Norvegijos eSeriy populiacijoms atitinkamai yra biidingos
haplogrupés B ir A. Pazymeétina, kad disertacinio darbo metu nustatyti Zymis
genetinés jvairovés skirtumai tarp Norvegijos ir Baltijos Saliy eSeriy
populiaciju, taip pat atsispindi anksCiau atliktuose Nilsson et al. (2001) ir
Lelitina (2008) atlantinés laSiSos mtDNR restrikcijos fragmenty ilgio
polimorfizmo tyrimuy rezultatuose, nes Baltijos jiiroje, ties Oslo fjordais,
dazniausiai aptinkamas BBBB haplotipas, o Baltijos Salyse — AABA
haplotipas.

Reziumuojant, eSeriy poledynmetinés kolonizacijos Baltijos regione yra
sudétingesnés, nei buvo manoma iki §iol, tad siekiant atskleisti Sio proceso eiga

Sioje riisies paplitimo zonoje ateityje reikia papildomy tyrimuy.
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Tirty Zuvy risiy genetinés jvairovés palyginimas. Atliktas tirty zuvy
riasiy mtDNR D-kilpos regiono haplotipy jvairovés palyginimas (33 lentelé)
rodo, jog europinis upinis ungurys pasizymi gerokai didesne haplotipy
tvairove, lyginant su Eurazijos kontinente aptinkamu paprastuoju europiniu
eSeriu. [domu, jog kita Anguilla genties riisis — japoninis upinis ungurys, taip
pat pasizymi labai didele genetine jvairove mtDNR D-kilpos regione (Ishikawa
et al. 2001, Tseng et al. 2012). Tuo tarpu, Maes et al. (2003) ir Nicod et al.
(2004), 1styre kita Eurazijos kontinente placiai iSplitusia Zuvy risi — europing
lydeka, konstatavo, kad Sios ruSies MIDNR D-kilpos regionas pasizymi labai
maza genetine jvairove: atlikus 155 lydeky, pagauty Europoje ir Kanadoje, 458
bp ilgio mtDNR D-kilpos regiono seky analizg, buvo nustatyta tik 16-19
skirtingy haplotipy.

33 lentelé. Disertacinio darbo metu tirty Zuvy rasiy haplotipy jvairovés palyginimas.

MtDNR Disertacinio Kitu autori Bendri
Rasis Haplotipai fragmento darbo ! " .
; . rezultatai rezultatai
dydis (bp) rezultatai
D-kilpos regionas
Anauilla Nauji 107 75 182
an guilla Kartojasi 493 41 6 47
g 1§ viso 148 81 229
Perca Nauji 21 39 60
fluviatilis Kartojasi 390 241 506 747
I3 viso 262 545 807
cythb

Nauji 14 20 34
A. anguilla Kartojasi 392 68 99 167
I$ viso 82 119 201

Kity autoriy rezultatai: Aoyama & Tsukamoto (1997), Lintas et al. (1998), Nesbe et al. (1998b),
Refseth et al. (1998), Nesbg et al. (1999), Wolf et al. (2000), Aoyama et al. (2001), Daemen et al.
(2001), Lin et al. (2001), Minegishi et al. (2005), Sruoga et al. (2007b), GenBank: AJ246983-
AJ247007, EF118012, EF427617-EF427618, EU223996-EU223997, EU492326-EU492327.

Nors disertacinio darbo metu buvo nustatyta, kad 493 bp ilgio europinio
upinio ungurio mtDNR D-kilpos regiono fragmento haplotipy bendro skai¢iaus
ir h vertés yra didesnés uz analogiskas 392 bp ilgio Sios riiSies mtDNR cyt b
fragmento genetinés jvairovés charakteristikas 3,27 ir 1,22 kartus, atitinkamai,

taciau panasu, jog net ungurio cyt b haplotipy ivairové yra didesné, lyginant su
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400 bp ilgio paprastojo europinio eSerio MtDNR D-kilpos regiono genetine
[vairove.

Reziumuojant, disertacinio darbo metu gauti rezultatai dar karta patvirtina
zinoma fakta: didelé genetiné jvairové yra bendra daugelio jiiroje gyvenanciy

zuvy risiy charakteristika (Hauser & Carvalho 2008).
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6. ISvados

Sukonstruota originaliy pradmeny pora Angl yra tinkama europinio upinio
ungurio vidurii§inés genetinés ivairoves tyrimams bei gali buti panaudota A.
anguilla ir A. japonica rusiy identifikacijai.

. Naudojant skirtingus europinio upinio ungurio DNR molekulinius Zymenis
nustatyta, jog europinis upinis ungurys pasizymi santykinai didele genetine
Ivairove, o Sios risies populiacinei-genetinei struktiirai biidinga genetiné
mozaika, kurios susiformavima lemia reproduktyviai izoliuotos grupés.
Visy genetinés jvairoveés charakteristiky vertés buvo didesnés mtDNR D-
Kilpos regione, lyginant su tiriama cyt b geno sritimi.

. Atlikus penkiy DNR mikrosatelitiniy regiony analiz¢ nustatyta patikima
genetin¢ diferenciacija tarp skirtingy Lietuvos ir Latvijos vidaus ir
teritoriniuose vandenyse sugauty unguriy im¢iy.

. Naturaliai 1 Lietuva ir Latvija atplaukianciy ir introdukuoty Lietuvos
ezeruose unguriy grupés pasizymi genetin€s jvairoves skirtumais, taciau Sie
skirtumai néra statistiSkai reikSmingi. Atlikty tyrimy duomenys parodo, jog
natiraliai atplaukusiy ir {Zuvinty unguriy kiekybiniai genetinés jvairoves
parametrai yra panaSiis. Skirtinguose Lietuvos eZeruose iZuvinti unguriai
skiriasi mtDNR haplotipy ivairove.

. Naudojant eSerio mtDNR D-kilpos regiono Zymenis nustatyta, kad eSeriy
populiacijos, kurios gyvena vandens telkiniuose, esan¢iuose Salia Baltijos
juros, ir eSeriy populiacijos, kurios aptinkamos Baltijos Saliy rytuose
pasizymi skirtinga haplotipy jvairove bei yra genetiskai diferencijuotos.

. Baltijos Salyse gyvenantys eSeriai pasiZymi didZiausia haplogrupés B
haplotipy ivairove, nebtidinga kitiems Europos regionams. I§ viso Lietuvos
ir Latvijos vidaus vandenyse nustatyta 30 skirtingy eSeriy haplotipy, 18
kuriy 21 haplotipas aptiktas pirma karta.

. Driiksiy ezero eSeriy populiacija yra savita ir genetisSkai diferencijuota nuo

visy kity Lietuvos ir Latvijos vidaus ir teritoriniuose vandenyse gyvenanciy
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eSeriy populiacijy, o nustatyty genetiniy skirtumy atsiradimui didZiausia

itaka turéjo istoriniai gamtiniai procesai, vyke¢ ledynmecio metu.
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11. Priedai

1 lentel¢. Unguriy mikrosatelitiniy regiony aleliy dydziai ir pasirinkty individy
genotipai.

Nr Individo Regionas
' kodas Arol21 Aro063 Ang101 Ang151 Angl14
1 BJ.1 115/134 181/188 - 177/181 -
2 B.J.6 127/134 182/186 170/174 173/181 -
3 B.J. 6A 121/141 162/181 178/190 171/181 214/227
4 BJ.7 119/127 177/185 166/178 167/181 -
5 B.J. 10 129/141 178/187 166/176 175/187 208/227
6 B.J. 12 123/127 181/192 - 167/183 -
7 B.J. 14 135/135 186/186 172/187 173/181 194/227
8 B.J. 15 111/111 177/183 178/180 175/181 218/246
9 B.J. 16 111/133 185/188 164/168 - 194/214
10 B.J. 17 121/127 187/187 - 167/181 -
11 B.J. 18 121/134 181/186 - 167/194 -
12 B.J.21 117/129 - 172/176 167/175 219/219
13 K.M. 4 101/111 173/181 176/180 177/181 214/227
14 K.M. 6 115/127 186/188 174/187 - -
15 K.M.7 - 192/201 168/172 173/177 203/220
16 K.M. 9 145/145 181/188 176/182 181/185 218/229
17 K.M. 10 123/132 181/185 168/168 175/175 -
18 1.(D.) 113 127/129 177/181 164/180 173/181 -
19 1.(S.) 2 115/138 164/186 - 181/181 -
20 1.(S.)3 117/121 185/187 178/178 161/179 214/214
21 1.(S) 4 121/123 182/195 163/170 167/183 194/229
22 1.(S.) 5 129/129 181/187 164/178 173/181 194/214
23 1.(S.) 8 125/125 183/195 - 167/173 203/208
24 1.(S.)9 123/134 182/187 180/182 167/183 -
25 1.(S) 14 113/141 188/191 177/180 173/185 -
26 1.(S.) 15 111/123 181/184 184/184 179/189 -
27 1.(S.) 18 109/127 171/181 164/174 173/179 -
28 1.(S.) 19 125/127 187/187 - - -
29 1.(S.) 20 109/138 181/190 160/184 173/181 -
30 1.(S.) 21 119/123 170/187 164/182 167/179 209/227
31 1.(S.) 44 115/129 181/184 167/182 181/196 216/230
32 1.(S.) 46 121/123 177/181 172/174 173/183 214/214
33 1.(S.) 49 117/131 177/195 162/174 183/189 214/230
34 1.(S.) 50 121/127 181/188 - 181/187 227/227
35 1.(S.) 54 113/123 164/181 169/178 181/185 -
36 1.(S.) 55 111/115 185/201 - 167/167 -
37 1.(S.) 56 136/143 182/192 178/178 175/179 -
38 1.(S.) 57 121/125 177/183 166/176 173/179 -
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2 lentelé. Visy tirty A. anguilla individy, tirty naudojant mikrosatelitinés DNR
Zymenis, genotipai.

NI, Imtis Individo Regionas
kodas Arol21 Aro063 Ang101 Ang151 Angl14
1 K.M. 102 07/07 05/06 04/05 03/04 03/03
2 K.M. 103 05/09 04/05 04/04 03/06 06/06
3 K.M. 104 07/08 06/07 05/05 04/06 06/07
4 KM2004 K.M. 105 03/07 01/06 04/04 01/03 07/10
5 K.M. 106 09/09 05/05 05/05 05/05 02/09
6 K.M. 107 04/07 06/06 02/02 03/06 02/07
7 K.M.1095 08/08 05/06 05/05 05/05 09/09
8 K.M.1242 04/04 02/06 02/06 04/04 02/09
9 K.M. 1 03/05 05/06 02/02 03/03 05/05
10 K.M. 2 05/08 05/06 02/04 03/04 04/04
11 K.M. 3 06/06 06/08 04/04 05/06 05/05
12 K.M. 4 01/03 04/05 05/05 04/05 05/07
13 KM2006 K.M. 5 05/08 06/06 04/04 03/05 02/02
14 K.M. 6 05/08 06/06 04/06 05/06 03/05
15 K.M.7 08/08 07/09 03/04 03/04 03/06
16 K.M. 8 05/08 05/06 04/05 04/04 07/07
17 K.M. 9 13/13 05/06 04/05 06/06 06/07
18 K.M. 10 06/08 06/06 03/03 04/04 05/07
19 BJ.1 04/09 05/06 04/04 04/05 06/06
20 B.J.2 08/08 05/05 05/05 04/05 09/09
21 B.J.3 09/09 05/05 02/05 04/05 04/06
22 B.J.4 09/09 03/04 05/05 04/05 09/09
23 B.J.5 04/05 06/06 03/03 03/03 07/07
24 B.J.6 07/09 05/06 04/04 04/05 05/05
25 B.J. 6A 06/11 01/05 05/06 03/05 05/07
26 BJ.7 05/07 04/06 03/05 02/05 02/07
27 B.J.8 07/12 05/06 05/05 04/04 02/06
28 B.J.9 08/08 05/06 05/05 03/04 06/06
29 B.J. 10 08/11 04/06 03/04 04/06 04/07
30 BJ2005 B.J.11 09/09 03/05 04/04 03/04 07/08
31 B.J. 12 06/07 05/07 03/03 02/05 05/05
32 B.J. 13 06/08 05/05 04/06 02/04 02/05
33 B.J. 14 10/10 06/06 04/07 03/05 02/07
34 B.J. 15 03/03 04/05 05/05 04/05 06/11
35 B.J. 16 03/08 06/06 02/03 04/04 02/05
36 B.J. 17 06/07 06/06 05/05 02/05 07/07
37 B.J. 18 06/09 05/06 04/04 03/07 02/06
38 B.J. 19 05/09 06/07 03/05 03/05 02/05
39 B.J. 20 04/08 06/06 02/03 04/05 05/07
40 B.J.21 05/08 05/07 04/04 02/03 06/06
41 B.J. 22 05/06 05/05 05/05 05/05 06/06
42 B.J. 23 05/05 06/06 03/04 02/03 02/02
43 L. 147 05/06 06/06 03/03 05/06 02/02
44 L. 148 06/07 03/05 04/04 02/03 02/05
45 L. 149 05/05 01/06 03/04 02/05 04/06
46 RI2005 L. 150 02/02 06/06 03/05 05/05 04/05
47 L. 151 04/08 06/07 02/05 03/06 04/07
48 L. 154 - - - - 02/02
49 L. 158 - 05/05 04/04 04/04 02/06
50 L. 160 06/06 06/06 04/04 04/04 02/06
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2 lentelé. T¢sinys.

Nr Imtis Individo Regionas

' kodas Arol21 Aro063 Ang101 Ang151 Angl114
51 1.(S)1 01/01 04/05 05/05 04/05 05/07
52 1.(S.) 2 05/08 02/06 04/04 05/05 05/05
53 1.(S) 3 05/06 06/06 05/05 01/05 05/05
54 1.(S) 4 06/06 05/08 02/02 02/06 02/07
55 1.(S) 5 08/08 05/06 02/05 03/05 02/05
56 1.(S.) 6 05/09 06/06 04/04 04/05 02/06
57 1.(S) 7 12/12 05/06 03/03 06/06 05/05
58 1.(S.) 8 07/07 05/07 04/05 02/03 03/04
59 1.(S) 9 06/09 05/06 05/05 02/06 07/09
60 1.(S.) 10 08/09 02/06 04/04 02/06 05/07
61 SIE2006b 1.(S) 11 05/07 05/06 02/06 05/06 05/06
62 1.(S.) 12 08/08 05/05 05/05 03/03 05/07
63 1.(S.) 13 06/06 05/07 04/04 02/05 04/04
64 1.(S.) 14 04/11 06/07 05/05 03/06 05/05
65 1.(S.) 15 03/06 05/05 05/05 05/07 04/04
66 1.(S.) 16 07/08 05/05 02/02 03/03 02/08
67 1.(S.) 17 07/07 05/05 02/03 03/03 02/02
68 1.(S.) 18 03/07 03/05 02/04 03/05 04/05
69 1.(S.) 19 07/07 06/06 03/05 02/05 02/07
70 1.(S.) 20 03/11 05/07 04/04 03/05 06/08
71 1.(S) 21 05/06 03/06 02/05 02/04 04/07
72 1.(S.) 39 09/10 06/06 03/06 03/05 04/05
73 1.(S.) 40 09/09 02/06 05/06 04/04 04/04
74 1.(S.) 41 09/09 07/07 03/06 02/04 05/05
75 1.(S.) 42 05/05 05/06 04/06 02/06 05/05
76 1.(S.) 43 06/09 05/06 06/06 03/05 05/05
77 1.(S.) 44 05/08 05/05 05/05 05/08 05/07
78 1.(S.) 45 06/09 06/06 03/04 03/07 08/09
79 1.(S.) 46 06/06 04/05 04/04 03/05 05/05
80 1.(S.) 47 05/06 06/06 03/03 04/05 05/05
81 SIE2006a 1.(S.) 48 05/05 05/05 03/04 06/07 06/06
82 1.(S.) 49 05/08 04/08 02/04 06/07 05/07
83 1.(S.) 50 06/08 05/06 02/04 05/06 07/07
84 1.(S.) 51 05/05 06/06 04/04 01/05 05/05
85 1.(S.) 52 06/06 04/06 04/04 05/05 05/07
86 1.(S.) 53 04/04 06/06 03/03 03/06 05/07
87 1.(S.) 54 04/07 02/05 03/04 05/05 05/07
88 1.(S.) 55 04/04 06/09 03/05 02/02 05/06
89 1.(S.) 56 09/09 05/07 05/05 04/05 07/07
90 1.(S.) 57 06/06 04/05 02/04 03/04 02/07
91 1.(S.) 58 04/05 04/04 04/05 05/05 05/05
92 1.(D.) 108 07/07 04/06 05/05 02/07 05/05
93 1.(D.) 109 07/08 04/06 03/04 03/03 02/07
94 1.(D.) 110 07/09 05/06 04/04 02/06 07/07
95 DRI2004 1.(D.) 111 04/04 05/06 05/06 05/05 06/07
96 1.(D.) 112 03/06 04/06 03/03 05/05 02/05
97 1.(D.) 113 08/08 04/05 02/05 04/05 02/04
98 1.(D.) 114 08/08 05/07 04/04 04/04 06/06
99 1.(D.) 115 08/08 05/07 03/04 02/03 06/06
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2 lentelé. T¢sinys.

Nr Imtis Individo Regionas
' kodas Arol21 Aro063 Ang101 Ang151 Angl114

100 1D 05/06 01/06 06/06 03/05 02/07
101 2D 05/05 06/06 04/04 04/04 02/03
102 3D 05/05 05/05 04/05 01/04 05/08
103 4D 04/04 06/06 03/04 03/03 03/06
104 5D 02/02 04/09 01/04 05/05 05/08
105 6D 03/07 01/05 04/04 05/05 06/06
106 7D 08/08 06/06 05/05 04/05 06/08
107 DRI2006 8D 07/07 06/07 06/06 05/05 02/05
108 9D 07/07 04/08 03/03 05/06 06/08
109 10D 08/09 03/06 01/05 04/05 02/04
110 11D 02/02 04/05 04/05 03/05 08/08
111 12D 02/06 05/08 04/05 04/06 06/07
112 13D 05/09 05/07 03/05 03/06 01/06
113 14D 06/09 06/08 04/05 04/06 03/06
114 15D 07/09 05/08 05/05 03/05 06/06

Disertacinio darbo imtys: BJ2005 — Baltijos jaros 2005 mety unguriy imtis; KM2004 — KurS§iy mariu
2004 mety unguriy imtis; KM2006 — Kursiy mariy 2006 mety unguriy imtis; RI2005 — Rygos ilankos
2005 mety unguriy imtis; SIE2006a — Siesar¢io ezero 2006. 01. unguriy imtis; SIE2006b — Siesarcio
ezero 2006. 05. unguriy imtis; DR12004 — Dringio eZero 2004 mety unguriy imtis; DRI2006 — Dringio
ezero 2006 mety unguriy imtis.
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3 lentelé. Apskaiciuotos keturiy analiziy, naudojant P. fluviatilis mtDNR D-kilpos
regiono duomenis, haplotipy jvairovés parametro (h), nukleotidy pakaity vidurkio
koeficiento (K), polimorfiniy saity skaiciaus (S) ir nukleotidy ivairovés parametro (x)
vertés bei bendras haplotipu ir haplogrupiu skaiius eSeriy imtyse, kurios
reprezentuoja Lietuvoje ir Latvijoje tirtas eSeriy populiacijas bei kity Saliy eSeriy
populiacijas.

~— -~ @
Z - »
(=¥
5 < £z 3
E E 5| = X & ‘& £
< 2 =) S
E © (] (a)
= Tz
Sruoga et al.

Rl(n=21/N=1) 0,85238 | 3,17619 7 | 0,00338

~
~
»

2007b

SZ(n=34/N=1) 6/5 | 053119 | 1,95187 8 | 0,00195
BAB (n=24/N=1) 8/5 |0,81884 | 3,65942 10 | 0,00425 Disertacinio
CIR(n=38/N=1) 7/4 | 058464 | 2,78378 10 | 0,0027 | darbo duomenys
A KAL (n=23/N=1) 5/2 | 0,56522 3,0751 9 | 0,00295

Disertacinio
darbo
i§ viso (n =140/ N =5) 18/7 | 0,76393 | 3,47009 14 | 0,00357 duomenys;
Sruoga et al.
2007b
BJ(n=18/N=1) 8/6 | 0,75163 2,67974 10 | 0,00269 Sruoga et al.
KM(nh=15/N=1) 6/5 | 0,64762 2,22857 8 0,00286 2007b
DRU (n=53/N=1) 8/4 | 0,71843 | 3,29608 10 | 0,00335
MET (n=19/N=1) 4/4 | 0,45029 1,1345 7 0,00185 . -
Disertacinio

NEM (n=30/N=1) 10/7 | 0,75862 | 2,51954 11 | 0,00315
NER(n=16/N=1) 6/4 | 081667 | 3,21667 9 ] 0,00335

darbo duomenys

B PLA(n=20/N=1) 212 0,1 0,5 5 | 0,00026
Disertacinio
darbo
iSviso(n=171/N=7) | 20/8 | 0,77523 | 2,94572 16 | 0,00366 duomenys;
Sruoga et al.
2007b

e — Sio parametro verliy skaiiavimai atlikti neatsizvelgiant i sekose esancias delecijas; A analizé —
apskaiCiuoti pavieniy Latvijos eSeriuy im¢iy ir eSeriy imties, reprezentuojancios visa Latvijos eSeriy
populiacija, genetinés jvairovés parametrai; B analizé — apskaiciuoti pavieniy Lietuvos eSeriy im¢iy ir
eSeriy imties, reprezentuojancios visa Lietuvos eSeriy populiacija, genetinés jvairovés parametrai; Rl —
Rygos ilanka; SZ — Sventés ezeras; BAB — Babytés eZeras; CIR — Cirisu (eZeras); KAL — Kalezers
(ezeras); BJ — Baltijos jura; KM — Kur$iy marios; DRU — Driiksiai (eZeras); MET — Metelys (eZeras);
NEM — Nemunas (upé); NER — Neris (upé); PLA — Plateliai (eZeras).

170




3 lentelé. Tesinys.

Z =8 w
% E g5 g
= v i) Eﬂ = X %) oY g
< = = = S
E I = @)
Al(n=7/N=1) 1/1 0 0 0 0
AU (n=20/N=1) 2/2 | 052105 | 2,08421 | 4 | 0,00539
BA(n=10/N=1) 1/1 0 0 0 0
GR(n=10/N=1) 2/1 | 02 0,4 2 | 0,00103
KS(n=5/N=1) 1/1 0 0 0 0
DAN(=10/N=1) | 1/1 0 0 0 0 Nesfg’gzt al.
EST(n=24/N=3) | 11/7 | 0,0058 | 441667 | 12 | 0,0054
GER(n=10/N=1) | 3/2 | 0,73333 | 346667 | 7 | 0,00379
ITA(N=20/N=2) 5/5 | 055780 | 2,74211 | 10 | 0,00275
LEN(n=20/N=3) | 5/4 | 061579 | 1,98421 | 8 | 0,00209
NYD(n=11/N=1) | 4/3 | 08 204545 | 6 | 0,00132

Refseth et al.
NOR (n=108/N =19) 10/4 | 0,7821 2,79733 12 | 0,00404 | 1998, Nesbgo et

al. 1999
C PRA(n=57/N=7) 2/1 | 0,06892 | 0,13784 2 0
RUM (n=21/N=2) 5/4 0,7 1,45714 9 | 0,00278 Nesbg et al.
RUS (n=24/N=2) 6/3 0,5 0,63768 5 | 0,00143 1999
SLO(n=10/N=1) 212 0,2 0,8 4 | 0,00207
Nesbg et al.
SVE(n=81/N=5) 8/6 | 0,70957 | 2,68086 9 | 0,00272 | 1998b, Refseth
et al. 1998
ANGL (n=10/N=1) 1/1 0 0 0 0 Nesbo et al
SVUOM (n=10/N=1) 4/4 | 0,77778 | 2,88889 7 | 0,00264 1999 '
SVEI (n=20/N =2) 3/2 | 0,63684 | 0,74737 2 | 0,00124
Nesbg et al.

1998b, Refseth

iS viso (n=488/N=56) | 34/9 | 0,84201 2,93398 23 | 0,00457 etal. 1998,

Nesbo et al.
1999

Disertacinio
darbo
duomenys;
Nesbg et al.
D | i§viso(n=799/N=68) | 53/9 | 0,84604 | 3,30657 33 | 0,00443 | 1998b, Refseth
et al. 1998,
Nesbg et al.
1999, Sruoga et
al. 2007b

C analizé — apskaiCiuoti eSeriy imciy, reprezentuojanciy skirtingas Eurazijos, iSskyrus Latvijos ir
Lietuvos, eSeriy populiacijas, genetinés jvairovés parametrai; D analizé — apskaiCiuoti eSeriy imties,
reprezentuojancios visas tirtas Eurazijos eSeriy imtis, genetinés jvairovés parametrai; Al — Airija; AU —
Austrija; BA — Baltarusija; GR — Graikija; KS — Kaliningrado sritis; DAN — Danija; EST — Estija;
GER - Vokietija; ITA — Italija; LEN — Lenkija; NYD — Nyderlandai; NOR — Norvegija; PRA —
Pranciizija; RUM — Rumiinija; RUS — Rusija; SLO — Slovénija; SVE — Svedija; ANGL — Anglija;
SUOM — Suomija; SVEI — Sveicarija; N — $alies eSeriy imtj sudaran¢iy iméiy bendras skaiéius.
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STJ (n=5; F(5); NOR)
TRA (n=10; F(10); ITA)
SON (n=9; F(9); PRA)
RON (n=9; F(8); PRA)
REI (n="T; F(7); PRA)
MOZ (n=T; F(7); PRA)
MEZ (n =5; F(5); PRA)
LYN (n=10; F(10); DAN)
FER (n=10; F(10); PRA)
CIU (n = 10; F(10); SVEI)
W (n=10; F(10); ANGL)
VER (n=5; F(5); NOR)
— AEG (n=10; E(3), F5(7); $VEI)
PIL (n=10; F(9), G1(1); LEN)
L PLA (n=20; F(19), H{1); LT)
L 7E (n=10; F(8), F4(2); PRA)
MET (n = 19; A1), B(1), C(3), F(14); LT)
MAL (n=5; B{1), F(4); $VE)
KM (n= 15; A(2), B{(1), C(1), D(1), F(9), G(1); LT)
BJ (n = 18; A@2), A2(1), C(1), D1(1), E(2), F(9), F8(1), H{1); LT)
NEM (n = 30; A(2), B(1), C(5), D(1), F(14), F8(1), F10(1), H(3), J(1), J3(1); LT)
MI (n = 10; B1(3), E2(1), F(4), F4(1), H(1); EST)
KOR (n=5; F{3), H(2); LEN)
COR (n = 10; E1{1), F(3), H{), K(1), M{1); ITA)
IJ (n = 11; E(2), F(3), F4(2), H{4); NYD)
LI(n=7; F4(7); Al)
BAU (n =10; F(3), F6(3), H(4); GER)
AB (n=17; Al4), C(6), D(1), F(2), H{2), G(2); SVE)
SIR (n=10; C(4), C2(4), H(1), J(1); RUM)
DOJ (n = 10; K1(9), K2(1); GR)

4'?’7 RAC (n=10; C(1), M1(9); SLO)
DUN (n =20; F(11), M(8); AU)

L PRU (n=11; C(8), C2(2), J(2), M{1); RUM)
DUB (n = 10; C(10); BA)
KRY (n=5; C(5); KS)
AN (n=10; C(10); RUS)

RT (n=14; A(1), C(7), C2(1), C3(2), G1(1), J(2); RUS)
~MJ (n=7; A(6), F(1); NOR)
El (n = 6; A(3), A4(3); NOR)

OSE (n=5; A1(5); NOR)

STE (n=5; A1(5); NOR)

TO (n=5; A1(5); NOR)
SL (n=5; A(4), A1{1); NOR)

SUL (n=T7; A3(7); NOR)
EIN (n=5; A(5); NOR)

A

1 pav. NJ dendrograma pagrista Kxy atstumais tarp visy skirtingy Eurazijos eSeriy
imtyse esan¢iy mtDNR haplotipy: visos Nesbg et al. 1998b, Refseth et al. 1998,
Nesbg et al. 1999, Sruoga et al. 2007b ir disertacinio darbo imtys.
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M@R (n=5; A(5); NOR)
ROY (n=5; A3(5); NOR)
SAN (n=5; A(5); NOR)
STO (n=5; A(5); NOR)
1 SVA (n=5; A(5); NOR)
VES (n = 10; A2(1), C(4), D{2), F(3); SUOM)
R] (n=21; A(2), B(3), C(6), D(2), F(5), F4(2), H1(1); LA)
I BOT (n=20; B(2), C(14), H({4); SVE)

,;AN (n=19; A5(1), C(13), D{4), H(1); SVE)
ANC (n=5; C(4), D(1); LEN)

AA (n=20; A2), Bd), C(8), F(3), H(2), G(1); SVE)

KAL (n = 23; B(3), B4(2), B9(2), C(15), C6(1); LA)

NER (n = 16; A{3), A(1), B(1), B4(3), C(6), F(2); LT)

BAB (n = 24; A(4), B(6), B8(1), B10(1), C(2), F(8), FO(1), J(1); LA}
GLO (n=6; A(2), B(1), B3(1), F(2); NOR)
EMJ (n=5; A(1), B(1), B1(1), C(1), J2(1); EST)
DRU (n=53; A(6), B(17), B5(1), B6(4), BT(1), C(22), C5(1), J(1); LT)

VOU (n=10; A(d), A2(6); NOR)

$7 (n = 34; A(3), B(23), B11(1), C(2), D(4), J(1); LA)

—:IR (n=38; A7(1), B(24), B4(3), B12(1), C(5), J(3), J4(1); LA)

PEI {(n=9; B(1), B1(1), B2(4), C(2), J1{(1); EST)

4 |GOR (n=T7; H1(7); NOR)
L S0G(n=5; H2(5); NOR)

05
Duomeny pateikimo struktira: konkreti imtis (imtieg dydig (n); haplotipas (skaitlingumas); $alis)
Imtys: W - Windermere (ezerag), AA - Anadrominiai A, AB - Anadrominiai B, AN - Angara (upé), AN -
Angersjén (ezeras), BJ - Baltijos jira, EI - Eikern (ezeras), LT - Eiselio ezeras, KM - Kurgiy marios, LI -

Li (upé), MI - Matsalu jlanka, MJ - Mjzer (ezerag), R] - Rygos jlanka, RT - Rybinsko tvenkinys, SL -
“Store Lavarvant” (ezeras), SZ - Sventés ezeras, TO - Toke (ezeras), ZE - Zenevos ezeras, AEG - Aegeri
(ezeras), ANC - Ancia (ezeras), BAB - Babytés ezeras, BAU - Bautzen (ezerag), BOT - Botnijos jlanka,
CIR - Cirtsu (ezeras), CIU - Ciuricho ezeras, COR - Corbara (ezeras). DOJ - Dojrano ezeras, DRU -
Driksiai (ezerag), DUB - Dubrovskoje (ezeras), DUN - Dunojus (upé), EIN - Einavann (ezeras), EMJ -
Emajegis (upé), FER - Fermur (ezeras), GLO - Gloma (upé), GOR - Gorja (ezeras), KAL - Kalezers
(ezeras), KOR - Kortowo (ezeras), KRY - Kryvlovo (ezeras), LYN - Lyngso (ezeras), MAL - Malarenas
(ezeras), MET - Metelys (ezeras), MEZ - Mezas (upé), MOZ - Mozelis (upé), MOR - Morkvann
(ezeras), NEM - Nemunas (upé), NER - Neris (upé), OSE - Oseidvamn (ezeras), PEI - Peipaus ezeras,
PIL - Pilica (upé), PLA - Plateliai (ezeras), PRU - Prutas (upé), RAC - Race (ezeras), REI - Reinas
(upé), RON - Rona (upé), RAY - Roysjo (ezeras), SAN - Sandungen (ezeras), SIR - Siretas (upé), SOG -
Sognsvann (ezeras), SON - Sona (upé), STE - Stembutjonn (ezeras), STJ - Storsjoen (ezeras), STO -
Stordammen (ezeras), SVA - Svartvann (ezeras), SUL - Suluvatn (eZzeras), TRA - Trazimenas (ezZeras),
VER - Vermunden (ezeras), VES - Vesijivi (ezerag), VOU - Vourasjavre (ezeras).
Salys: AT - Airija, AU - Austrija, BA - Baltarusija, GR - Graikija, KS - Kaliningrado sritis, LA - Latvija,

LT - Lietuva, DAN - Danija, EST - Estija, GER - Vokietija, ITA - Italija, LEN - Lenkija, NYD -

Nyderlandai, NOR - Norvegija, PRA - Pranciizija, RUM - Rumunija, RUS - Rusija, SLO - Slovénija,
SVE - Svedija, ANGL - Anglija, SUOM - Suomija, SVEI - Sveicarija

1 pav. Tgsinys. NJ dendrograma pagrista Kxy atstumais tarp visy skirtingy Eurazijos
eSeriy imtyse esan¢iy mtDNR haplotipu: visos Nesbo et al. 1998b, Refseth et al.
1998, Nesbg et al. 1999, Sruoga et al. 2007b ir disertacinio darbo imtys.
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Oh_ﬂ:rmh-Ox—mmmwmwmmmhwﬁrmwmommommo\—
Nr. SEKOS qumﬂ‘@DDD\—\—\—NNNNMWIGIOQQHHHO)CDCDG)G)
e e e O O[O [ O[O [ O[O OO OO O[S [N ([N
1 | Angi-R32J |[ACGGACGAGGCGCAACGTCATGTTGATCTC
2 | Ang1-R-1J _ G C
3 | Angi-R2J Gl . . c
4 | Ang1-R3J A A . .
5 | Angl-R4J | . . 1. 11T Al |G T
6 | Ang1-R5J | . . A . . . . . . a . a .Gl c .
7| angt-R6J | . . T . . . o e
g8 | angt-R7J |G| . . . . T T
9 [ Aangt-R8J | . . . . . ... oAl ol e
10 AngtReJ | . . | G A e
11| Ang1-R10J | . . .. A
12 AngtRAJ | . e el
13 Angt-R12J | . . .. . el T
14 | AngtRA3J | . A AT
15 | AngtR-14d | . . | .. A . .
16 | Ang1R15J | . | . .| . . . . Al lel T .
17 | AngiR48J | .| . .| . . . A A T . lc
18 | Ang1-R-18J Al LG _ TG
19 [ AngtR19J | .. . . . AT L el T
20 [ Angl-R20J | . T . .G . . . . . o
21 [ Angt-R21J | . . .. . . A o T
22 [ AngtR22J | . . . c . A
23 | Ang1-R23J | . . .. .. oAl
24 | angt-R24J | . . .. T . . . . G T
25 | Ang1-R25J | . . . . . .. A
26 | Angi-R26J | . . .. . . 6 . . . e ¢
27 [ Ang1R27J | . . . . T A G .
28 | Ang1-R-28J Al |G Al c .7
29 | Ang1-R-29J A N
30 | Ang1-R-30J A6 T
31 | Ang1-R31J
olac-|n o —~o(nlal=|g(=|T oo |dw 0|0 v o n v o
Nr. SEKOQOS MO o o0 |—|NMN M |W|W|[WO|(W|[O|MMM~O o000 NN W O dD
O[O0 [0 [ 0| 0| 0|0 |0 |0 [0 [0 [0 [0 [0 [ 07 [0 [0 (07 (07 (07 (= (=T (=T | =T | =T |<T | =T | =T
1 [Ang1R32J [T ACGGGGGATTAAACAACTCATCACTTAT
2 | Ang1-R-1J G . Tl c
3 | angl-R2J |. G .
4 [ angt-RaJ |c . . . . s
§ | Aangt-RaJ | . .| . .. T
6 | angl-R8J | . . . A . . ... |G
7 | Ang1-R€J
8 | angt-R7J | . . . . o
9 | angt-R8J | . . . . . . ool T
10 | Ang1-R9J
11 | Ang1-R-10J
12 | Ang1-R-11J
13 [ AngtR42J | . . . .
14 | Ang1-R13J | . . . . o e
15 [ AngtR-14d | . . . .
16 | Ang1-R15J | .| . .. LT
17 [ AngtR46d | . . . T
18 | Angt-R18J | . . .. L
19 [ AngtR19J | . . . . . o aa e Tt
20 | Angi-R200 | . . . . . . e
21 [ Angt-R21J | . .. T
22 | Angl-R22J | . . . . . . . .
23 [ Angt-R23J | . .. .. el
24 | Angt-R24J | . . . . . . .| el e
25 [ Ang1-R25J | . .| . .. ...,
26 | Ang1-R26J | . . . . . . . ... .. |G
27 | angi-R27J | . G . . . .| .| .| ¢
28 | Ang1-R28J | . . . . . . |
29 | Angl-R29J | . . . . A | el e
30 [ Ang1R30J | . .| . . e
31| Angt-R31J | . . T . A . . .G .

2 pav. Tiriamy unguriy (A. japonica) mtDNR D-kilpos regiono 500 bp ilgio seku
palyginimas.
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4 lentelé. Isskirty A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono haplogrupiy charakteristikos.

Haplogrupés charakteristikos

NI AERIEEES N Saka Haplotipy jvairoveé
1 A 15 M3, BJ7, BJ12, BJ13, GR5, KM3, KM4, NG4, RM2,
RM5, RM10, RM11, BAL21, DRI7
2 Al 1 LAG
3 A2 1 BJ19
4 A3 2 A-B-D SIE13
5 A4 1 SIE1
6 B 14 M4, BJ24, BJ28, GL3, GR3, LA4, BAL9, BAL10,
BAL23, DRI1
7 C 9 KM2, LS2, NL3, SW5, DRI3, SIE2, SIE9
8 Cil 16 M1, FR6, GL6, KM13, LS8, BAL11, SIE4
9 C2 4 BJ21, DK5, GR6
10 C3 2 BALZ20, SIE3
11 C4 5 NG2, NG3
12 C5 18 C BJ14, BJ20, BJ25, DK6, GL1, KM5, KM7, RM3, RM7,
DRI2, DRI11, SIE7, SIE17, SIE18
13 C6 5 LA5, SW3, BAL14, SIE19
14 C7 10 BJ16, DK3, KM10, NG5, NL4, PI11, DRI4, SIE23
15 C8 1 KM1
16 C9 1 SP1
17 D 5 A-B-D BJ3, BJ9, KM6, NL1
18 E 4 BJ23, DK2, KM9
19 E1l 1 E D5
20 E2 1 BAL17
21 E3 1 BJ6
22 F 3 GL5, KM12, SIE11
23 F1 9 D3, BJ18, BJ26, BJ27, LS4, LS5, SW1, SIE5
24 F2 8 M5, BJ10, GR2, LA1, BAL1, BAL?2, SIES, SIE22
25 F3 4 BJ15, SW6, DRI12, SIE10
26 F4 1 BJ11
27 F5 1 NG6
28 F6 10 = M2, FR4, NL2, RM9, SW2, BAL13, SIE6, SIE16
29 F7 14 BJ1, BJ17, FR3, LA2, LAS8, LS6, RM1, SW7, BAL7,
DRI10, SIE14
30 F8 8 BJ8, KM8, KM11, KM14, LS7, RM6, BAL12, BAL19
31 F9 2 BALS, DRI8
32 F10 1 SIE12
33 F11 2 BJ4, P13
34 F12 1 PI2
35 G 1 FR2
36 G1 1 BAL18
37 H 17 G-H M6, BJ5, DK1, FR5, GL4, GR4, LA3, LS1, P14,
BAL16, SIE21
38 H1 1 GR7
39 | 9 BJ2, DK4, GL2, GR1, SP2, BAL3, BAL5, BAL6
40 11 3 BJ22, DRI9, SIE15
41 12 2 D2, D6
42 13 1 DRI5
43 14 1 1-J-K-L BAL22
44 J 3 FR1, SW4, SIE20
45 K 1 BAL15
46 L 7 NG1, BAL4, DRI6
47 L1 1 LA7

N — bendras haplotipy skaicius.
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5 lentelé. Informacija apie visus ankstesniy tyrimy (Lintas et al. 1998, Minegishi et
al. 2005 ir nepublikuotas Murgia R., Tola G., Hirano J. ir Archer S. N. tyrimas) metu
nustatytus A. anguilla mtDNR D-kilpos regiono haplotipus.

Imtys
Nr. Haplotipas Haplogrupé DM D|F|G|G|L|N PIR[S|S \I/
KIR|IL|R|S|G Il [M|P|W L
1 M3 1
2 GR5 1
3 NG4 1
4 RM?2 A 1
5 RM5 1
6 RM10 1
7 RM11 1
8 DRI7 1
9 M4 1
10 GL3 B 1
11 GR3 1
12 LS2 1
13 NL3 C
14 SW5 1
15 M1 1)1 1
16 FR6 1
17 GL6 Cl 1
18 LS8 1
19 DK5 1
20 GR6 C2 1
21 NG2 1
22 NG3 ca 1 1
23 DK®6 1
24 GL1 1
25 RM3 5 1
26 RM7 1
27 SW3 C6 1
28 DK3 1
29 NG5 1
30 NL4 ¢
31 PI1 1
32 SP1 C9 1
33 NL1 D
34 DK?2 E 1
35 D5 El 1
36 GL5 F 1
37 D3 1
38 LS4 1 1
39 LS5 Fl 1
40 SW1 1
41 M5 1
42 GR2 F2 1
43 SW6 F3 1
44 NG6 F5 1
45 M2 1
46 FR4 1
47 NL2 F6 1
48 RM9 1
49 SW2 1
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5 lentelé. Tesinys.

Imtys
Nr. Haplotipas Haplogrupé DM D|IFIG|G|IL|N|N|P|R|S]|S \I/
KIRIL|IR|S|G|L|I|M|P|W L
50 FR3
51 LS6 1
52 RM1 F 1
53 SW7 1
54 LS7 1
55 RM6 F8 1
56 P13 F11 1
57 P12 F12 1
58 FR2 G 1
59 M6 1
60 DK1 1
61 FR5 1
62 GL4 H 1
63 GR4 1
64 LS1 1
65 P14 1
66 GR7 H1 1
67 DK4 1
68 GL2 | 1
69 GR1 1
70 SP2 1
71 D2 12 1
72 D6 1
73 FR1 3 1
74 SW4 1
75 NG1 L 1

Ankstesniy tyrimy imtys: D — Dublinas; M — Cabras lagiina; DK — Arresg (ezeras); FR — Pranciizijos
pajtris; GL — Portugalijos pajiiris; GR — Messolonghi lagiina; LS — Lesina lagtina; NG — Reinas (upé);
NL — ,,Niew Koop* lagtina; PI — Pizos miestas; RM — Tibras (upé); SP — Barcelonos uostas; SW —
Svedijos pajiiris; VIL — Vilaine (upé).
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Nr. | Haplotipas | Sens | Haplogrupé ggggs23?333322333333332355322N
e e e e e e e e | O O NN NN O N N0 0| Y Y
1 A GAATA_CCTTACTCCCTGACTGAATCAGT A[BS
2 A1 K . L] LT ] ] 1
3 A2 o] T 1
4 A3 . . . i N N G 1
) Ad A G 1
B AB . .G . . . 1
7 A6 T 2
8 AT T . 1
9 A8 .G 1
10 B A 41
11 B1 M T A . 1
12 B2 B A A 2
13 B3 G T AL L] 1
14 B4 A [ 1
15 B& . G AL . 1
16 C .G . . 10
17 c1 L c . B C . 1
18 c2 P c .G A . 1
19 c3 G G 2
20 D D o) G T A . 8
21 D1 H [ G A 1
22 E . T 10
23 E1 | E G T 1
24 E2 J A L] . T 1
25 E3 N T L] . T 1
26 F A A 7
27 F1 F T AL A 1
28 F2 C A A G 1
29 G AL . 10
an G1 G C A 1
31 G2 o8 AL 1
32 H Q H o) L] A 1
33 H1 A 1
34 | | C A T A 1

3 pav. Visy nustatyty disertacinio darbo ir ankstesniy tyrimy (Aoyama & Tsukamoto
1997, Wolf et al. 2000, Aoyama et al. 2001, Daemen et al. 2001, Lin et al. 2001,
Minegishi et al. 2005 ir GenBank duomenys (EF427617-EF427618, EU223996-
EU223997, EU492326-EU492327)) metu A. anguilla mtDNR cyt b haplotipy
suvestiné: ® — senesnis haplotipo pavadinimas; visos sekos lygintos pagal haplotipo A
seka (GenBank: AF368247); N — haplotipo daznis.
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6 lentelé. Informacija apie visus ankstesniy tyrimy (Aoyama & Tsukamoto 1997,
Wolf et al. 2000, Aoyama et al. 2001, Daemen et al. 2001, Lin et al. 2001, Minegishi
et al. 2005 ir GenBank duomenys (EF427617-EF427618, EU223996-EU223997,

EU492326-EU492327

) metu nustatytus A. anguilla mtDNR cyt b haplotipus.

Imtys
Nr. Haplotipas Haplogrupé A|B|B S|S|S E VSV V
RIC|R E|P|R IS
R | Z
1 A L 7 7 L L
A 4 2 0
2 Al 1
3 A2 1
4 B 4111]6 711]6
5 B1 B 1
6 B2 1
7 C 1 1 1 1 3
8 C1l C 1
9 C2 1
10 D D 2 1 1 1
11 D1 1
12 E 2 2 |1]1
13 El E 1
14 E2 1
15 E3 1
16 F F 1 1 2
17 F1
18 G G 1 1 2
19 Gl 1
20 H H 1

Ankstesniy tyrimy imtys: AR — Arnas (upé); BC — Bristolio ilanka; BR — Burrishoole (up¢); FR —
Pranciizijos pajiris; SE — Severno estuarija; SP — Ispanijos pajuris; SR — Sebu (upé); SW — Svedijos
pajuris; EFR — Ryty Pranciizija; SWZ — Sveicarija; VIS — Viskan (upé).
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R] (n=21)
[ KAL (n = 23)
BAB (n=24)
§7 (n=34)
CIR (n=38)
| 0.5 I
B
MET (n=19)
L PLA(n=20)
_F BJ (n=18)
NEM (n = 30)
KM (n = 15)
DRU (n=53)
NER (n = 16)
I 05 {

4 pav. NJ dendrogramos pagristos Kxy atstumais tarp skirtingose eSeriy imtyse
esan¢iy mtDNR D-kilpos regiono haplotipy grupiy: A — NJ dendrograma skirta
i$siaiskinti rySius tarp Sruoga et al. (2007b) ir disertacinio darbo metu tirty Latvijos
eSeriy im¢iy; B — NJ dendrograma skirta i$siaiskinti rySius tarp Sruoga et al. (2007Db)
ir disertacinio darbo metu tirty Lietuvos eSeriy im¢iy; BJ — Baltijos jiira; KM — KurSiy
marios; R] — Rygos ilanka; SZ — Sventés ezeras; BAB — Babytés ezeras; CIR — Cirisu
(ezeras); DRU — Driksiai (ezeras); KAL — Kalezers (ezeras); MET — Metelys
(ezeras); NEM — Nemunas (up¢); NER — Neris (up¢); PLA — Plateliai (ezeras).
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Nr. | Haplotipas | Sens | Haplogrupé (2B 2IB 2R 2|18 o e B2 %IB2RSSRNF2 385
1 A TATTTCGCGA | _|__|_ _ [ AAT
2 Al .

3 A2 T

4 A3

a Al A . .

5] A5 A

7 Ab .

g AT T

El B AT T T .

10 B1 Jiti] T T €]

11 B2 A6 N T T G C _
12 B3 A9 A T T

13 B4 T T

14 B5 T T

15 B6 B T T

16 B7 T T .
17 B8 T T ]
15 B9 T T|T

19 B10 T|T _

20 B11 T|T

21 B12 T|T

22 C

23 C2 T

24 C3 A

25 C5 C

26 Cb [

27 G

28 G1 AL

29 D C1 D e TT

30 1) Cc4 el TT .
3 E T - A
32 E1 E T . T T _ A
EE E2 T ~ A
34 F T . .

35 F4 T . T

36 F5 T .

37 F6 F T C C T

= F8 T ~
39 F9 T . .

40 F10 T . LA

41 H Fi T . T T

42 H1 F2 H T . T T €]

43 H2 F3 T . T T G C _
44 J

45 J1 T

46 J2 J T

47 J3

43 J T

43 K

a0 K1 C

a1 K2 L}

52 M

a3 M1 T
a4 L1 T G CALCG T GCT A
) L2 A T T G CALCG T GCT A
a6 L3 T G CACT T GCT A
a7 L4 T T T G CACT T GCT A
a3 L3 A T T G CACT T GCT A
a3 L6 T T T G CALCGCGCT A
&0 L7 T T G CACTTGCT A

5 pav. Visy nustatyty disertacinio darbo ir ankstesniy tyrimy (Nesbo et al. 1998b,
Refseth et al. 1998, Nesbg et al. 1999, Sruoga et al. 2007b ir viena seka i§ GenBank
(EF118012)). metu P. fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono haplotipy suvestiné: ® —
senesnis haplotipo pavadinimas; dél L1-L7 haplotipy, kurie pasizymi 10 bp ilgio
insersijomis, lenteléje pateiktos 400 bp ilgio sekos; visos sekos lygintos pagal
haplotipo A seka (GenBank: Y14724); N — haplotipo daznis.
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IR E R EEPERE R ERRRER
Nr. | Haplotipas [ Sene | Haplogrupé |1 31 2 (2|1 5SS Q&I REGNESHINES
1 A TATACAG GTTCTTATCCAGTE CT
2 Al A
3 A2 .
4 A3 C
5 Al A
3 A5 1
7 AG 1
g AT 1
9 B AT 30
10 B1 A8 5
1 B2 Ab 4
12 B3 A9 1
13 B4 B B
14 B3 ] 1
15 B6 B 4
16 B7 1
17 B3 1
18 B9 2
19 B10 1
20 B11 1
21 B12 . 1
22 C T 163
23 c2 T 7
24 c3 T 2
25 ] C T 1
26 () T 1
77 G N T 4
7 G1 " T 2
29 D C1 D T 16
30 D1 ] T 1
H E T 7
32 E1 E T 1
33 E2 T 1
34 F T 235
35 F4 T 15
36 F5 G T 7
37 F6 F T 3
38 F8 T 2
39 F9 T 1
40 F10 T 1
E) H F1 T 30
42 H1 F2 H T &}
43 H2 F3 T . 5
44 J T T 12
45 J1 T T 1
46 J2 J T T 1
47 J3 T T 1
45 J4 . T T 1
49 K C T T 1
50 K1 C T T 3
a1 K2 M C . T T 1
52 M C T T T 11
a3 M1 C T T T 3
o4 L1 T 1
a5 L2 . 1
a6 L3 T 1
a7 L4 - T 1
a8 L3 2
29 L6 1
0] L7 1

5 pav. Tgsinys.
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0,06495mm

BAB
n=23
h=24 ]
0,02712mmm KAL

0,13219mm

0,34572mm

0,23662mmN
L 0,23349mmm
/* fh=15
A
- =30 0.22763umm 0,03041mm
NE
n=/16
NER
0,38966mmm
m—p <005
n={19 m—p =001
mmm —p <= 0,001
MET

6 pav. Genetiné diferenciacija tarp DriikSiy eZero eSeriy imties ir kity Lietuvos ir
Latvijos eSeriy iméiy: rombais pazymétos imtys surinktos ankstesnio Sruoga et al.
2007b tyrimo metu, o kvadratais paZymétos imtys yra disertacinio darbo duomenys;
skaiCiai Salia linijy, kurios jungia dvi skirtingas eSeriy imtis, yra nustatytos ®st
vertés, o Salia Siy skaiiy esantys mazi kvadratai rodo nustatytos genetinés
diferenciacijos tarp tirty eSeriy imciy statistini patikimuma; BJ — Baltijos jura; KM —
Kursiy marios; RI — Rygos ilanka; SZ — Sventés eZeras; BAB — Babytés ezeras; CIR
— Cirsu (ezeras); DRU — Driiksiai (ezeras); KAL — Kalezers (eZeras); MET — Metelys
(ezeras); NEM — Nemunas (up¢); NER — Neris (upé); PLA — Plateliai (ezeras).
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7 lentelé. Informacija apie visus ankstesniy tyrimy (Nesbe et al. 1998b, Refseth et al.
1998, Nesbg et al. 1999 ir viena seka i§ GenBank (EF118012)) metu nustatytus P.
fluviatilis mtDNR D-kilpos regiono haplotipus.

Nr. Imtis Haplotipai Tyrimas
1 W (n =10) F (10) Nesbg et al. 1999
2 AA (n=20) A(2,B4),C(8),F((3),H(2),G(1) Nesbg et al. 1998b
3 AB (n=17) A@4),C(®6),D(Q),F((?2),H(?2),G((2 Nesbg et al. 1998b
4 AN (n =10) C (10) Nesbg et al. 1999
5 AN (n=19) A5 (1),C(13),D (4),H (1) Nesbg et al. 1998b
6 El (n=6) A (3), A4 (3) Refseth et al. 1998
7 1 (n=11) E(2),F(3),F4(2),H (4 Nesbg et al. 1999
8 LI(n=7) F4 (7) Nesbg et al. 1999
9 MI (n = 10) B1(3),E2 (1), F(4),F4(1),H () Nesbg et al. 1999
10 MJ(n=7) A (6), F (1) Refseth et al. 1998
11 RT (n=14) A(1),C(7),C2(1),C3(2),G1(1),J (2 Nesbg et al. 1999
12 SL (n=5) A (4), Al (1) Refseth et al. 1998
13 TO (n=5) Al (5) Refseth et al. 1998
14 ZE (n = 10) F (8), F4 (2) Nesbg et al. 1999
15 AEG (n=10) E (3), F5 (7) Nesbg et al. 1999
16 ANC (n=5) C(4),D(Q) Nesbg et al. 1999
17 BAU (n =10) F (3), F6 (3), H (4) Nesbg et al. 1999
Nesbg et al. 1998b,
18 BOT (n =20) B(2),C14).HA) Refseth et al. 1998
19 CIU (n = 10) F (10) Nesbg et al. 1999
20 COR (n=10) E1(1),F@3),H@),K@®),M(@Q) Nesbg et al. 1999
21 DOJ (n = 10) K1 (9), K2 (1) Nesbg et al. 1999
22 DUB (n = 10) C (10) Nesbg et al. 1999
23 DUN (n = 20) F (11), M (9) Nesbg et al. 1999
24 EIN (n=5) A (5) Refseth et al. 1998
25 EMJ (n = 5) A (1), B (1), B1(1), C(1),J2 (1) Nesbg et al. 1999
26 FER (n =10) F (10) Nesbg et al. 1999
27 GLO (n=6) A(2),B(1),B3(1),F (2 Refseth et al. 1998
28 GOR (n=7) H1 (7) Refseth et al. 1998
29 KOR (n=5) F (3),H (2 Nesbg et al. 1999
30 KRY (n=5) C (5 Nesbg et al. 1999
31 LYN (n = 10) F (10) Nesbg et al. 1999
32 MAL (n=5) B(1),F(4) Refseth et al. 1998

Ankstesniy tyrimy imtys: W — Windermere (eZeras); AA — Anadrominiai A (eSeriai, kurie gyvena
Botnijos ilankoje, bet migruoja nersti { gélavanden] ezera, kuris yra prie Rovédgen pusiasalio); AB —
Anadrominiai B (eSeriai, kurie gyvena Botnijos ilankoje, bet migruoja nersti i Angeran upe, kuri
jungiasi su gélavandeniu Angersjon eZeru); AN — Angara (upé); AN — Angersjon (ezeras); EI — Eikern
(ezeras); 1J — Eiselio eZeras; LI — Li (upé); MI — Matsalu jlanka; MJ — Mjer (ezeras); RT — Rybinsko
tvenkinys; SL — ,,Store Lauarvant“ (ezeras); TO — Toke (eZeras); ZE — Zenevos ezeras; AEG — Aegeri
(ezeras); ANC — Ancia (ezeras); BAU — Bautzen (eZeras); BOT — Botnijos jlanka; CIU — Ciuricho
ezeras; COR — Corbara (ezeras); DOJ — Dojrano ezeras; DUB — Dubrovskoje (ezeras); DUN —
Dunojus (upé¢); EIN — Einavann (eZeras); EMJ — Emajegis (up¢); FER — Fermur (eZeras); GLO —
Gloma (upé); GOR — Goerja (ezeras); KOR — Kortowo (ezeras); KRY — Krylovo (ezeras); LYN —
Lyngse (ezeras); MAL — Malarenas (eZeras).
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7 lentelé. Tesinys.

Nr. Imtis Haplotipai Tyrimas
33 MEZ (n =5) F (5) Nesbg et al. 1999
34 MOZ (n=7) F(7) Nesbg et al. 1999
35 MOR (n=5) A (5) Refseth et al. 1998
36 OSE (n=5) Al (5) Refseth et al. 1998
37 PEI (n=9) B (1),B1(1),B2(4),C(2),J1(1) Nesbg et al. 1999
38 PIL (n=10) F (9), G1 (1) Nesbg et al. 1999
. _ GenBank duomenys
39 | POL*(n=1) L3 (1) (EF118012) Y
40 PRU (n=11) C(6),C2(2),J(2),M (1) Nesbg et al. 1999
41 RAC (n=10) C (1), M1 (9) Nesbg et al. 1999
42 REI (n=7) F (7) Nesbe et al. 1999
43 RON (n=9) F (9) Nesbg et al. 1999
44 ROY (n=15) A3 (5) Refseth et al. 1998
45 SAN (n=5) A (5) Refseth et al. 1998
46 SIR (n = 10) C#4),C2(4),H(1),J®Q) Nesbg et al. 1999
47 SOG (n=5) H2 (5) Refseth et al. 1998
48 SON (n=9) F (9) Nesbg et al. 1999
49 STE (n=5) Al (5) Nesbg et al. 1999
50 STJ(n=5) F (5) Refseth et al. 1998
51 STO (n=5) A (5) Refseth et al. 1998
52 SVA (n=5) A (5) Refseth et al. 1998
53 SUL(n=7) A3 (7) Refseth et al. 1998
54 TRA (n = 10) F (10) Nesbg et al. 1999
55 VER (n=5) F (5) Refseth et al. 1998
56 VES (n = 10) A2(1),C(4),D(2),F (3) Nesbg et al. 1999
Nesbg et al. 1998b,
S7 VOU (n=10) A(4), A2 (6) Refseth et al. 1998

e — imtyje yra viena seka su 10 bp ilgio insersija, kuri buvo nepanaudota daugelyje dabartinio tyrimo
statistiniy analiziy; ankstesniy tyrimy imtys: MEZ — Mezas (upé); MOZ — Mozelis (upé); MOR —
Morkvann (eZeras); OSE — Oseidvann (ezeras); PEI — Peipaus eZeras; PIL — Pilica (upé); POL —
Lenkija (tiksli Zuvies pagavimo vieta nezinoma); PRU — Prutas (upé¢); RAC — Rade (eZeras); REI —
Reinas (upé); RON — Rona (upé); ROY — Raysje (ezeras); SAN — Sandungen (ezeras); SIR — Siretas
(upé); SOG — Sognsvann (ezeras); SON — Sona (up¢); STE — Steinbutjenn (ezeras); STJ — Storsjeen
(ezeras); STO — Stordammen (eZeras); SVA — Svartvann (eZeras); SUL — Suluvatn (ezeras); TRA —
Trazimenas (eZeras); VER — Vermunden (ezeras); VES — Vesijarvi (ezeras); VOU — Vourasjavre
(ezeras).
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