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Sarenka je gospodarsko ena najbolj izkoris¢enih vrst rib; od konca devetnajstega
stoletia pa do danes so jo raznesli e praktitno po vsem svetu. Ceprav
naturalizirane populacije najdemo v razliénih podnebnih pasove, so taks$ne
populacije v Evropi redkejse. Tu so zabelezene le v nekaj vodah, od katerih so
Stevilne v Sloveniji. Vzroki za slabsi uspeh naturalizacije v Evropi v primerjavi z
drugimi regijami niso dobro poznani. Poleg biotskih in okoljskih dejavnikov je
bil kot omejujo¢ dejavnik predlagana tudi genetske struktura. Da bi bolje
razumeli razloge, ki pogojujejo naturalizacijo te vrste v Evropi, smo raziskavo
usmerili v tri podro¢ja: (i) zbrali smo razpoloZljive informacije o razirjenosti in
stanju naturaliziranih populacij v Evropi; (ii) ugotavljali smo genetsko strukturo
tujerodnih populacij in (iii) jo z namenom ugotavljanja njihovega izvora
primerjali z domorodnimi. Iz literature smo zbrali podatke o ve¢ kot Sto
tridesetih naturaliziranih populacijah Sarenke v Sestnajstih evropskih drzavah.
Strukturo in izvor tujerodnih populacij smo ugotavljali na osnhovi raznolikosti
mitohondrijskih in jedrnih genskih oznacevalcev oseminstiridesetih populacij iz
Evrope in z otoka Reunion ter jo primerjali z raznolikostjo domorodnih
populacij. V pore¢ju reke Sacramento smo ugotovili ve¢jo strukturiranost
domorodnih populacij, kot smo pri¢akovali, saj to povodje naseljujejo tri in ne
dve evolucijsko pomembne enote. Visoka genetska pestrost in nizka
diferenciacija med tujerodnimi populacijami kaZeta, da te izvirajo iz ve¢ Ze
predhodno mesanih virov. Genetska pestrost je pri tujerodnih populacijah v
primerjavi z domorodnimi nizja, saj se v njej odrazata genski zdrs in umetna
selekcija, kateri so bile tujerodne populacije podvrzene v 130-letni zgodovini
intenzivnega prenaSanja in ribogojstva. Ceprav nismo odkrili nobenih izrazitih
genetskih razlik med naturaliziranimi, vlaganimi in ribogojniskimi populacijami,
pa ne izvirajo vse tujerodne populacije iz istih virov. Po genetski strukturi
populacije z otoka Reunion namre¢ ne izvirajo iz istih domorodnih linij kot
evropske Sarenke.
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Rainbow trout has successfully invaded large freshwater systems in various
climates. However, despite continuous introductions, it has become successfully
naturalised in a limited number of European waters, of which many are in
Slovenia. There is no consensus on the reasons for general absence of self-
sustaining populations in Europe, though genetic makeup has been suggested as
a potential underlying factor, next to environmental and biotic factors. The
object of our research was (i) to conduct a literature review on the distribution of
self-sustaining populations in Europe; (ii) to study the population genetic
structure of translocated rainbow trout populations; and (iii) to study the
evolutionary history of native rainbow trout relevant to understanding the origin
of translocated populations. Our literature review produced a list of more than
hundred-and-thirty self-sustaining populations across sixteen European
countries. To get an insight into invasion history we examined genetic variation
in forty-eight translocated populations from Europe and the Réunion, and
compared it to over a hundred native populations from the entire Pacific coast.
High genetic diversity but low inter-population genetic variation indicates that
European populations are derived from multiple sources, with a great majority of
parental populations belonging to steelhead populations from Central California
and Sacramento River coastal rainbow trout lineages. Our study also revealed no
considerable differences between European self-sustaining, stocked and hatchery
populations. However, not all translocated populations originated from same
lineages, as rainbow trout from Réunion clearly originate from a different but
not jet identified source. In comparison to the native populations the translocated
ones showed lower genetic diversity that they apparently developed via genetic
drift and artificial selection during the last century. Finally, microsatellite
analysis of native populations revealed existence of three and not two
evolutionary significant units in the Sacramento basin.
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alopatri¢na speciacija

anadromni ekotip

biotski upor

diadromni ekotip oz.

diadromija

domorodna vrsta

ekoloski upor

efektivna velikost populacije

Invazivna tujerodna vrsta

kompeticija za drstne jamice

SLOVAR

Nastajanje vrst iz prostorsko lo¢enih predniskih
populacij
Nacin zivljenja, pri katerem se ribje vrste oz. populacije
razmnozujejo v tekocCih vodah, del zivljenja pa prezivijo
V morju.

Biotski dejavniki v domorodnih ekosistemih, ki zavirajo
naturalizacijo tujerodnih vrst.

Nacin Zivljenja, pri katerem se ribje vrste oz. populacije
selijo iz morja v tekoce vode in obratno.

Vrsta, ki zivi na obmocju svoje obi¢ajne (pretekle ali
sedanje) naravne razsirjenosti, tudi ¢e se tu pojavlja le
obcasno.

Biotski in abiotski fizikalno-kemijski dejavniki, ki
zavirajo naturalizacijo tujerodnih vrst.

Velikost idealizirane Wright-Fisherjeve populacije, v
kateri ima genski zdrs enak ucinek, kot ga zaznamo v
populacije, katere efektivno velikost ocenjujemo.
Tujerodna vrsta, ki se je ustalila in povzroca spremembe
v okolju ter ogroza zdravje ljudi, gospodarstvo in/ali
domorodno biotsko raznovrstnost.

Oblika kompeticije za prostor med dvema (ponavadi)
salmonidnima vrstama. Pri tej obliki kompeticije ena
vrsta ikre odlaga nad Ze narejene drstne jamice druge
vrste in jih pri temu poskodije oz. unici (angl. redd

superimposition)
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monofiletski

nakljucni genski zdrs

naturalizirana vrsta

okoljski upor

pojav ozkega grla

polifiletski

potamodromni ekotip oz.

potamodromija
sosedsko pridruzitvena

metoda

uc¢inek ustanovitelja

tujerodna vrsta

tujerodne Sarenke

Skupina taksonov, ki vkljucuje vse potomce in njihovega
zadnjega skupnega prednika.

Spremembe v frekvenci alelov, ki se prenasajo iz
generacije v generacijo in so posledica naklju¢nih
dogodkov, kot je nakljucen izbor gamet za zigoto.
Tujerodna vrsta, ki se v novem okolju redno razmnozuje
in samostojno, brez posredovanja ¢loveka, vzdrzuje
populacije.

Abiotski fizikalno-kemijski dejavniki, ki v domorodnih
ekosistemih zavirajo naturalizacijo tujerodnih vrst.

Hitro in izrazito zacasno zmanj$anje velikosti populacije
(angl. bottlneck effect).

Skupina taksonov, ki ne vkljucuje zadnjega skupnega
prednika.

Nacin zivljenja, pri katerem ribje vrste oz. populacije vse
svoje zivljenje prezivijo v sladkih vodah.

Metoda za ugotavljanje sorodstvenih odnosov na osnovi
distan¢ne matrike. S to metodo v vsakem koraku
pois¢emo sosedska taksona, s ¢imer iz zvezdne
topologije zgradimo pravo filogentsko drevo (angl.
neigbour joinining)

Izguba genetske raznolikosti ob vzpostavitvi nove
populacije iz zelo majhnega Stevila posameznikov, ki so
pripadali ve¢ji populaciji (angl. founder effect).

Vrsta, ki se nahaja izven obmocja (pretekle ali sedanje)
naravne razsirjenosti 0z. obmocja, ki bi ga lahko dosegla
z naravnim Sirjenjem, temvec ji je tja pomagal ¢lovek.
Populacije sarenk, ki se nahajajo izven obmocja naravne
raz$irjenosti. V nasem primeru so to poleg populacij, Ki
so zaneSene iz svojih domorodnih povodij, tudi

kalifornijske komercialne ribogojniske linije Sarenk.
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U.S. Fish Commission Ameriska zvezna agencija za ribistvo

vikarianca Pasivna ¢lenitev nekdaj sklenjenega areala zaradi
nastanka geografskih, ekoloskih ali drugih preprek.
Oligonukleotid, ki je potreben za podvojevanje DNA,

zacetni oligonukleotid tudi oligonukleotidni zacéetnik, zacetnik ali pobudnik

(angl. oligonucleotide primers, primers).
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1 UvOD

Sarenka ali ameriska postrv (Oncorhynchus mykiss Walbaum, 1792) je naravno
razSirjena v Severni Ameriki vzdolz Tihega oceana, v severovzhodni Aziji na Kamcatki
in vzdolz Ohotskega morja (Behnke, 1992, 2002; Light in sod., 1989). Uveljavljena
taksonomija (Behnke, 2002) jo deli na ve¢ podvrst, ki v grobem spadajo v dva ekotipa:
rezidentni oz. potamodromni ekotip (naseljuje izkljucno celinske vode) in anadromni
ekotip (vec€ino Zzivljenja prezivi v morju, drsti pa se v teko¢ih vodah). Medtem ko
nekatere podvrste pripadajo le enemu ekotipu, pri drugih obstajajo populacije iz obeh
ekotipov. Odnosi med rezidentnimi in anadromnimi populacijami so pogosto zabrisani,
saj med njima ni popolne reprodukcijske izolacije (Behnke, 1992, 2002), poleg tega
lahko nekatere populacije v dolo¢enih primerih preidejo na drug naéin zivljenja (Riva
Rossi in sod., 2004). Rezultati molekularnih filogenetskih analiz kaZejo, da je do
prehoda na potamodromni nacin zivljenja prislo veckrat loceno (Bagley in Gall, 1998;

Brunelli in sod., 2010).

Sarenka je gospodarsko zelo pomembna riba, ki so jo zaradi velike prilagodljivosti, hitre
rasti in relativno enostavnega gojenja raznesli prakticno po vsem svetu (MacCrimmon,
1971, 1972). To vrsto so v Evropo zaceli uvazati v drugi polovici 19. stoletja. Prvi¢ so
Jo najverjetneje prinesli leta 1879 (Bean, 1895). Na ozemlje danasnje Slovenije, kjer je
danes Ze zelo razSirjena, so jo prvi¢ zanesli Ze leta 1891 (Franke, 1913; Mrsi¢, 1935).
Pobudniki prvih uvozov v Evropo so bili rekreativni ribi¢i, vendar so ribogojci kmalu
prepoznali prednosti, ki jih ima $arenka pri farmski vzreji (Stickney in Treece, 2012).
Zaradi bioloskih lastnosti je tehnologija vzreje Sarenk preprostej$a od tehnologije vzreje
avtohtonih salmonidov. Danes v Evropi Sarenko gojijo predvsem v prehranske namene,
medtem ko predstavlja vzreja za dopolnilno vlaganje manjsi delez. V Sloveniji je
situacija nekoliko obrnjena, saj so Sarenko v zadnjih treh desetletjih prejSnjega stoletja
mnozi¢no uporabljali za dopolnilno vlaganje v salmonidne Sportno-ribolovne revirje, ki

so bili pod ve¢jim pritiskom Sportnih ribi¢ev (Bertok in Budihna, 1999).

Za Sarenke velja, da se hitro in dobro prilagodijo na novo okolje — na ribogojnice,

potoke, reke, jezera, somornice, morja, mlake in umetne zajezitve. Vendar je kljub
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izjemni prilagodljivosti Sarenk njihova drst v naravi zunaj obmocja naravne razsirjenosti
vecCinoma neuspeSna. V splosnem velja, da so v Evropi naturalizirane populacije zelo
redke (Fausch in sod., 2001), vendar nekatera novejSa opazanja temu nasprotujejo in
poro¢ajo o naturaliziranih populacijah predvsem iz Predalpskega sveta Slovenije,
Avstrije in Italije ter obmocja Bodenskega jezera (Candiotto in sod., 2011; Honsing-

Erleburg, 2005; Kindle, 2006; Vincenzi in sod., 2011).

Poleg slabega poznavanja razSirjenosti naturaliziranih populacij in mehanizmov, ki
naturalizacijo omejujejo, pa je v Evropi nepoznan tudi njihov izvor in populacijska
struktura. Dolgo Casa je prevladovalo prepricanje, da vse ribogojniske Sarenke izvirajo
iz rezidentnih populacij iz porec¢ja reke McCloud v Kaliforniji (O. m. stonei) (Dollar in
Katz, 1964), kar sta Needham in Behnke (1962) pokazala kot zmotno. V ribogojnici
Baird Station, tedaj najpomembnejsi ribogojnici v tem pore¢ju, so za vzpostavitev
mati¢nih jat iz narave namre¢ jemali tudi ikre anadromnih populacij (O. m. irideus), Ki
so se v spodnjem delu reke McCloud pojavljale v Casu drsti novembra in decembra.
Kasneje so tudi drugi avtorji pokazali, da so pri domestikaciji te vrste poleg ribogojnice
Bard Station sodelovale tudi nekatere ustanove, ki so uporabljale druge lokalne,
ponavadi anadromne populacije Sarenk (Behnke, 1992, 2002; Busack in Gall, 1980;
Leitritz, 1970).

1.1 NAMEN DELA

Namen doktorske disertacije je razSiriti znanje o slabo poznani problematiki
naturaliziranih populacij Sarenke v Sloveniji in drugje v Evropi. Raziskovalno delo smo
razdelili v tri sklope: (i) razSirjenost naturaliziranih populacij Sarenke v Evropi, (i1)
populacijsko genetska struktura domorodnih Sarenk v severni Kaliforniji, ki je
pomembna za razumevanje odnosov Vv tujerodnih populacijah in (iii) izvor in

populacijska struktura tujerodnih Sarenk.

V prvem sklopu raziskovalnega dela smo zbrali podatke o razSirjenosti naturaliziranih
populacij Sarenk v Evropi in jih kriticno ovrednotili. Za pravilno upravljanje s
tujerodnimi sladkovodnimi ribami je treba poznati tveganja, ki jih predstavlja njihov

vnos v naravo. Dobro razumevanje interakcij Sarenke z domorodnimi vrstami v Evropi
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ni mogoce brez poznavanja pravega obsega naturalizacije in njene dinamike ter
dejavnikov, ki jo omejujejo. Fausch in sod. (2001) in pozneje Fausch (2007) sta pri
raziskovanju dejavnikov, ki omejujejo naturalizacijo Sarenke, Evropo v sploSnem
oznacila kot regijo brez naturaliziranih populacij. Ker se v zadnjih letih pojavlja vse ve¢
novih pri¢evanj o nasprotnem, smo opravili podroben pregled literature, zbrali podatke
o evropskih populacijah in jih kriti¢no ovrednotili. Pri tem delu smo se osredotocili tudi
na strokovno literaturo in podatke zbirali iz nacionalnih porocil o ribistvu, nacrtov za
izvajanje ribiskega upravljanja, porocil o tujerodnih vrstah, porocil projektov ipd., saj je
o tej temi na razpolago malo znanstvene literature. Nas§ glavni namen je bil ugotoviti,
kaksna je razSirjenost naturaliziranih populacij v Evropi in ¢e se sklada z modelom, Ki
so ga predstavili Fausch in sod. (2001) in temelji na abiotskih dejavnikih — temperaturi

in predvsem na poplavnem rezimu.

Za rekonstrukcijo izvora naturaliziranih in ribogojniskih populacij je treba poznati
populacijsko genetske strukture domorodnih, predvsem potencialnih izvornih populacij.
V drugem sklopu raziskovalnega dela je bil na§ namen prepoznati in genetsko
ovrednotiti podvrste oz. linije iz severne Kalifornije, ki se najpogosteje omenja kot vir
domesticiranih Sarenk. Na osnovi mikrosatelitnih lokusov smo ugotavljali populacijsko
strukturo Sarenk iz porecja reke Sacramento in sosednjih obmocij ter skuSali prepoznati
podvrste oz. evolucijske linije, ki tam nastopajo in bi potencialno lahko delovale kot

donorji za evropske Sarenke.

V tretjem sklopu raziskovalnega dela smo ugotavljali izvor in populacijsko strukturo
tujerodnih Sarenk. PoskusSali smo ugotovili izvor razli¢nih naturaliziranih, vlaganih in
ribogojniskih populacij $arenk, genetsko ozadje invazije ter reprodukcijske prilagoditve
na neavtohtonih obmocjih. Na podlagi ugotovljenih genetskih profilov, informacij o
zgodovinskih prenosih in hidrogeografskih znacilnosti smo skusSali ugotoviti tudi, od
Cesa je odvisno naturaliziranje te tujerodne vrste. Kljucno vprasanje, ki se pojavlja, je,
ali je specifi¢nost ekoloske nise tisti dejavnik, ki bistveno vpliva na adaptacijo in
naturalizacijo, ali pa je uspeSnost te odvisna tudi od genetskega profila donorskih

populacij. Pricakujemo, da bodo zakljucki nase raziskave deleznikom, ki so povezani s
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sladkovodnim ribiStvom, ponudili izhodi§¢a za dolgorocno upravljanje s Sarenko, ki
velja za eno izmed najbolj prisotnih in izkoriS€anih ter v smislu zaScite vprasljivih

ribolovnih vrst rib v Evropi.

1.2 RAZISKOVALNI CILJI IN HIPOTEZE

V okviru raziskave bomo preverjali naslednje hipoteze:

1. Pri prenosu Sarenk iz Amerike v Evropo je priSlo do moc¢nega vpliva ustanovitelja.
Zaradi razlicnih posledic geografske ekspanzije, ki se odraza v prevladovanju
posameznih alelov in posledi¢no v razlicnih oblikah genealoskih dreves, pri¢akujemo
izrazito nizjo genetsko pestrost evropskih populacij v primerjavi z avtohtonimi

ameriSkimi.

2. Navkljub moc¢nemu vplivu ustanovitelja med prenesenimi populacijami obstaja
genetska strukturiranost, ki odraza prisotnost linij, ki so bile originalno prinesene iz

Amerike.

3. Zaradi razli¢nega selekcijskega pritiska na ribogojniSke in tujerodne naturalizirane
populacije se genetska profila enih in drugih razlikujeta.
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2 PREGLED OBJAV
2.1 TUJERODNE VRSTE

Tujerodne vrste predstavljajo eno najveéjih grozenj biotski raznovrstnosti. Ceprav
zgodovina prenaSanja vrst sega vse do zaCetkov ¢loveske zgodovine, je ta groznja
dobila nove razseznosti v 20. stoletju, ko je premikanje ljudi in tovora na dolge razdalje
postalo enostavno, hitro in cenovno dostopno. Porast prometa, trgovanja, potovanj in
turizma je odstranila mnoge biogeografske ovire, ki jih Zivali in rastline brez pomoci

¢loveka ne bi nikoli premagale (Keller in sod., 2011).

Vsako leto je v Evropo zanesenih na stotine tujerodnih organizmov, vendar jih ve¢ina
takoj propade, saj se novemu okolju ne morejo prilagoditi ali pa je prisotnih premalo
osebkov za uspeS$no razmnozevanje. Vrste, ki se v naravi redno razmnozujejo, njihove
populacije pa se vzdrzujejo brez posredovanja cloveka, so naturalizirane vrste, medtem
ko so vrste, ki v okolju ostanejo dalj ¢asa bodisi zaradi dolge zivljenjske dobe,
obCasnega razmnozevanja ali ponavljajoih se naselitev, aklimatizirane vrste.
Naturalizirane vrste niso nujno tudi invazivne. S tem imenom ponavadi oznacujemo
tujerodne vrste, ki so se ustalile in povzrocajo spremembe v okolju ter ogroZajo
domorodno biotsko raznovrstnost, zdravje ljudi in/ali gospodarstva (Kus Veenvliet in
Veenvliet, 2009).

Uspeh naturalizacije je odvisen od vzajemnega delovanja dveh komponent —
populacijskih znacilnosti vnesenih populacij (genetska struktura; genetska raznolikost;
Stevilo vnesenih osebkov, angl. propagule pressure) in ekoloSkega upora (angl.
ecological resistance). Ekoloski upor je sestavljen iz okoljskega in biotskega upora, pri
Cemer prvi izvira iz abiotskih fizikalno-kemijskih dejavnikov, biotski upor pa iz
interakcij z domorodnimi vrstami, vkljuéno s paraziti (Fausch in sod., 2001). Ceprav v
splosSnem velja, da imajo nove populacije zaradi ucinka ustanovitelja (angl. founder
effect) nizko genetsko pestrost, zaradi katere tezko naselijo nova obmocja, to pri
naturaliziranih populacijah pogosto ne drzi. Genetska raznolikost naturaliziranih
populacij se namre¢ lahko poveca zaradi vnosov vecjega Stevila osebkov predvsem pa

zaradi veckratnih vnosov genetsko raznolikih populacij. Z velikim §tevilom vnesenih
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populacij se pri tujerodni vrsta zmanjsa vpliv ustanoviteljevega ucinka, z vnosom
razlicnih linij pa se lahko poveca raznolikost tudi v primerjavi z domorodnimi
populacijami (Roman in Darling, 2007). Naturalizacijo tujerodnih vrst lahko olajsajo
tudi spremembe v ekoloskem uporu, bodisi na racun okoljskih sprememb zaradi
onesnazevanja, modifikacij habitatov ali podnebnih sprememb (Wolkovich in sod.,
2013), bodisi na racun sprememb v biotskem delu upora, zaradi poslabsanje stanja

domorodnih vrst ali pa zaradi poruSenih razmer v ekosistemu (MacNeil in sod., 2013).

Vplive tujerodnih vrst je tezko napovedovati, saj vsaka uspeSna naselitev vodi k
vzpostavitvi novih medvrstnih razmerij. Obic¢ajno vplive tezko zaznamo, dokler je
tujerodna vrsta prisotna v majhnem Stevilu, ocitni postanejo Sele, ko se populacija
dovolj poveca. V sploSnem vplive tujerodnih vrst delimo na S§tiri kategorije: vpliv na
domorodne vrste, na ekosisteme, na gospodarstvo in na zdravje ljudi. Vplivi na
domorodne vrste so zelo raznoliki. Tujerodne vrste lahko v novem okolju z
domorodnimi vrstami tekmujejo za zivljenjski prostor, hrano ali druge Zivljenjsko
pomembne vire. Poleg tega so tujerodne vrste lahko plenilci domorodnih, se z njimi
krizajo ali pa so prenasalci bolezni, na katere so same odporne. Nekatere tujerodne vrste
v novem okolju popolnoma spremenijo medvrstne odnose, krozenje hranil ter fizikalne
in kemijske dejavnike. Take spremembe lahko vodijo tudi do korenitih sprememb na
ekosistemskem nivoju in v skrajnih primerih celo do uni¢enja ekosistema (Kus
Veenvliet in Veenvliet, 2009).

2.1.1 Problematika vnaSanja tujerodnih sladkovodnih ribjih vrst

Nacrtni prenosi sladkovodnih vrst rib so verjetno najstarejSi nacrtni prenosi divjih
zivalskih vrst na splosno. V Evropi najstarejsi zapisi 0 teh prenosih izvirajo iz rimskih
Casov in iz zgodnjega srednjega veka (Balon, 2004), medtem ko bi na Kitajskem taki
zapisi lahko izvirali Ze iz pomladnega in jesenskega obdobja dinastije Zhou (770-476
p.n.8.) (Stickney in Treece, 2012). Vecina zgodnjih prenosov je bila omejena na
ciprinidne vrste rib, predvsem na krape, medtem ko se je sistematicno gojenje in
vnaSanje salmonidov zacelo Sele v drugi polovici 19. stoletja. Razvoj ribogojstva in
razmah vnaSanja sladkovodnih rib konec 19. stoletja je bil predvsem poskus odgovora

na upadanje Stevilénosti salmonidov zaradi prekomernega lovljenja, pa tudi zaradi
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intenzivne industrializacije in posledi¢nega onesnazevanja ter spreminjanja tekocih
voda (Bellesme, 1897; Haack, 1882; Stickney in Treece, 2012). Ceprav so k razmahu
vnasanja sladkovodnih vrst rib v tistem cCasu vodila predvsem naravovarstvena
izhodisc¢a, se je prenasanje vrst tudi pri tej zivalski skupini izkazalo za zelo rizi¢no
pocetje. Vnos tujerodnih ribjih vrst ima lahko tudi katastrofalne posledice ne le za

posamezne domorodne vrste, ampak kar za celotne ekosisteme (Vitule in sod., 2009).

Med najbolj kriticnimi primeri vnosa tujerodnih sladkovodnih rib zagotovo velja
izpostaviti vnos nilskega ostriza (Lates niloticus) v Viktorijino jezero (i), raznos
gambuzije (ii) in vnose predvsem vecjih ribjih vrst (iii) v visokogorska jezera. (i) Potem
ko so v 50-ih letih rekreativni ribi¢i v Viktorijino jezero vnesli, nilskega ostriza, se je ta
hitro razs§iril in povzro€il izumrtje ve¢ domorodnih ciklidnih vrst rib (Vitule in sod.,
2009). (ii) Ceprav so gambuzije raznasali z namenom boja proti komarjem, se je ta vrsta
v novih okoljih hitro prilagodila na razli¢ne vire hrane, tudi na ikre. Gambuzija je s
kompeticijo ali predacijo povzrocila kar nekaj lokalnih izumrtij domorodnih vrst rib in
dvozivk v Avstraliji (Macdonald in Tonkin, 2008; Stanback, 2010) in v Sredozemlju
(Caiola in Sostoa, 2005; Kats in Ferrer, 2003). (iii) Vnosi ribjih vrst v visokogorska
jezera predstavljajo povsem svojevrsten problem. Visokogorska jezera so zelo
pomemben zivljenjskih prostor za dvozivke, saj ribe v njih ponavadi naravno niso
prisotne. Vnos ve¢jih, predvsem salmonidnih ribjih vrst je v Kanadi, Ameriki, Spaniji,
Franciji, Svici, Italiji, Avstriji in v Sloveniji vodil v lokalna izumrtja ali zmanj$anje
populacij nekaterih dvozivk (Denoél in sod., 2015; Lorenzoni in sod., 2006; Orizaola in
Brafa, 2006; Pearson in Goater, 2009; Veenvliet in Kus Veenvliet, 2008; von
Hardenberg in Tiberti, 2012; Welsh in sod., 2006). V Sloveniji in Svici so zaradi
vnaSanja ribjih vrst izginile pedomorfne populacije planinskih pupkov (Denoél in sod.,
2015; Veenvliet in Kus Veenvliet, 2008). V Sloveniji je zaradi vnosa rib v Jezeru na
Planini pri jezeru izumrla endemic¢na podvrsta Ichthyosaura alpestris lacustris
(Veenvliet in Kus Veenvliet, 2008), medtem ko je vnasanje rib v Crno jezero zmanjsalo
Stevilénost endemicne podvrste triglavskega planinskega pupka, |. alpestris lacusnigri
(Luznik in sod., 2011; Veenvliet in Kus Veenvliet, 2008).
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V Evropski uniji je zabelezenih vsaj 224 vlozenih ribjih vrst iz drugih porecji ali celo z
drugih kontinentov (Gherardi, 2010). Od tega je bilo kar 60 % vrst vloZenih v zadnjih
40-ih letih (Crivelli, 1995). Med vlozenimi vrstami najve¢ pozornosti namenjamo
evropskim salmonidnim vrstam, ki se jih prenasa med povodji, saj je posledica takih
vnosov kriZzanje z neavtohtonimi populacijami. Domesticirana atlantska linija poto¢ne
postrvi je tako raznesla svoje gene v prakti¢no vsa evropska povodja, s Cimer ogroza
mnoge domorodne postrvi, med drugim tudi nase poto¢ne postrvi donavske linije in
sosko postrv (Salmo marmoratus) (Pustovrh in sod., 2012; Susnik Bajec in sod., 2015).
Manj pozornosti pa namenjamo Sarenki (Oncorhynchus mykiss). Kljub pomanjkanju
podatkov in ustreznih raziskav prevladuje prepricanje, da v Evropi ta vrsta redko
postane naturalizirana (Fausch in sod., 2001; Fausch, 2007b), medtem ko vplivi na
domorodne vrste, Se posebej ne-salmonidne 0z. ne-ribje vrste, pogosto ostanejo
spregledani (Peter, 1997; Rulé in sod., 2005; Vincenzi in sod., 2011; Welton in sod.,
1995; Winzeler, 1998).

2.2 SARENKA
2.2.1 Razsirjenost in bioloSke znacilnosti domorodnih Sarenk

Sarenka ali ameriska postrv je naravno razsirjena v Pacifiku, Ohotskem in Beringovem
morju; v pacifiSkem povodju Severne Amerike vse do rakovega povratnika v Mehiki, na
jugu in v celinskih vodah Kamcatke ter vzdolz obale Ohotskega morja (Behnke, 1992,
2002; Light in sod., 1989). Kompleks O. mykiss ima, podobno kot kompleks S. trutta,
zapleteno evolucijsko zgodovino, ki se odraza v plasti¢nosti vrste in v obstoju velikega
Stevila podvrst oz. form, ki naseljujejo razlicne habitate in imajo razlicne Zivljenjske
strategije. Po cepitvi O. mykiss in O. clarkii pred priblizno dvema milijonoma let je O.
mykiss preko vikariance in alopatri¢ne speciacije razpadla na mnogo lo¢enih linij, med
katerimi je zaradi pleistocenskih poledenitev veckrat priSlo do vzpostavitve drugotnih

stikov in introgresije (McCusker in sod., 2000; Stephens, 2007).

Po danes veljavni taksonomiji Sarenko delimo na ve¢ podvrst (Preglednica 1). Na
osnovi morfologije (Stevilo lusk in vretenc, obarvanost, morfometricna razmerja)

prepoznamo naslednje podvrste: obalna Sarenka (O. mykiss mykiss), Sarenka iz porecja
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reke Columbia (O. m. gairdneri), Sarenka iz severnega dela endorei¢nega obmocja
Great Basin (O. m. newberrii), Sarenka iz pore¢ja reke McCloud (O. m. stonei),
neopisana podvrsta iz potoka Sheepheaven (O. m. subsp.; Behnke, 1992, 2002), Sarenka
iz porecja reke Kern (O. m. aguabonita) in Sarenka iz polotoka Baja California (O. m.
nelsoni). Behnke (1992, 2002) iz naravovarstvenih razlogov dodaja Se $tiri podvrste, ki
jih ne moremo lociti na osnovi morfoloskih znakov: ameriSka obalna Sarenka (O. m.
irideus), sarenka iz porecja reke Little Kern (O. m. whitei), Sarenka iz reke Kern (O. m.
gilberti) in Sarenka iz jezera Eagle (O. m. aquilarum). K tej vrsti (O. mykiss) pristevamo
Se rezidentne Sarenke iz Mehike (Behnke, 1992, 2002; Camarena-Rosales in sod., 2007;
Hendrickson in sod., 2002). Z izjemo O. m. nelsoni pri mehiskih Sarenkah podvrste Se
niso opisane (Sarenke iz porecja reke Rio Yaqui, endorei¢nega obmocja Guzman,
porecja reke Baluarte; porecja reke Acaponeta; porecja reke Rio Tomochic, porecja reke
Rio Mayo, porecja reke San Lorenzo, pore¢ja reke Rio del Presidio, porecja reke Rio
Piaxtla in iz reke Conchos — slednje je edini primer naravne distribucije Sarenke v
atlantskem povodju). Odnosi med O. m. nelsoni, ki naseljuje obalni pas rek, in ostalimi
mehiskimi podvrstami, ki naseljujejo notranje dele reke, niso razjasnjeni, ravno tako ni
jasno, ali so mehiske Sarenke monofiletska ali polifiletska skupina. Delitev na podvrste
na osnovi morfoloskih karakteristik se v ve¢ji meri pokriva z molekularno genetskimi

Studijami (Bagley in Gall, 1998; Simmons in sod., 2009; Stephens in sod., 2009).

Za razliko od morfoloskih razlik med podvrstami, ki so sicer konsistentne, a niso tako
zelo izrazite, pa so morfoloSke razlike med ekotipi veliko ocitnejSe in bolj izrazite. V
sploSnem pri Sarenkah loCimo dva nacina Zivljenja oz. ekotipa: rezidentni oz.
potamodromni (naseljuje izklju¢no celinske vode) in anadromni ekotip (ve¢ino zivljenja
prezivi v morju, drsti pa se v teko€ih vodah). Razlike med obema ekotipoma so tako
izrazite, da so jih opisovali kot dve loceni vrsti, vse dokler genetske raziskave niso
pokazale drugae (Allendorf in Utter, 1979). Pri vecini podvrst najdemo izkljucno en
ekotip, medtem ko so pri podvrsti O. m. irideus in O. m. gairdneri nekatere populacije
anadromne, druge pa potamodromne. Podvrsta O. m. gairdneri ima celo poseben ekotip
jezerskih »kamloops« populacij. Pri tem ekotipu so juvenilni osebki prilagojeni na
Zivljenje v jezeru, ko pa pri Stirith do Sestih letih doseZejo spolno zrelost, jezera zapustijo

in migrirajo v potoke, Kkjer se drstijo. Anadromne populacije se med seboj precej
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razlikujejo po sezoni migracije v reke (jesen, pomlad), ¢asu, ki ga juvenilni osebki
prezivijo v tekoc¢i vodi pred prehodom na morski nacin zivljenja (angl. smoltification),
in Casu, ki ga mladostni osebki prezivijo v morju, preden spolno dozorijo in se odpravijo

na drst v teko¢e vode (povzeto po Behnke, 1992, 2002).

Med rezidentnimi oz. potamodromnimi in anadromnimi populacijami ni popolne
reprodukcijske izolacije in Ceprav hibridizacija ni pogosta, je je dovolj, da zabriSe
genetske razlike med linijami do te mere, da z enostavnimi nevtralnimi genetskimi
oznacevalci (mikrosateliti, sekvence, SNP-ji) ne moremo loc¢iti med anadromnimi in
rezidentnimi populacijami. Razlike so pogosto zabrisane celo do te mere, da
molekularno genetske analize nevtralnih lokusov kazejo ve¢jo sorodnost med razli¢nimi
linijjami oz. ekotipi, tudi ¢e pripadajo razlicnim podvrstam, znotraj enega porecja kot
med istimi linijami oz. med porecji (povzeto po Behnke, 2002). Poleg okoljskih (Zaugg
in Wagner, 1973) in krajinskih dejavnikov (nadmorska viSina, oddaljenost od izliva,
koli¢ina padavin) (Narum in sod., 2008) pa so genetski dejavniki ravno tako odlo¢ilni za
prehod na anadromni nacin Zivljenja in obratno (Thrower in sod., 2004; Zimmerman in
Reeves, 2000). Vloge genetskih dejavnikov pa niso razkrile molekularne genetske
raziskave, ampak demografsko populacijske raziskave, pri katerih so primerjali
razmerje kalcija in stroncija v nukleusu otolitov. Kalish (1990) je na osnovi podobnosti
razmerij pri samicah in njihovih potomcih pokazal, da se izbira Zivljenjske strategije
deduje. Drugace povedano, imajo samice praviloma anadromne potomce, rezidentne
samice pa rezidentne potomce. Genetsko razlikovanje med anadromnimi in rezidentnimi
populacijami je zaenkrat mozno le na genomskem nivoju, in sicer z uporabo naprednih

metod sekvenciranja druge generacije (Hecht in sod., 2013, 2012).
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Preglednica 1: Podvrste in izbrane linije $arenk z latinskim imenom, okraj$avami za linije ter slovenskimi

in angleskimi imeni; neopisane mehiske podvrste niso vkljucene.

Table 1: Rainbow trout subspecies and relevant lineages with scientific names, aberrations and Slovenian

and English names. The table does not include undescribed mexican species.

Latinsko ime Okrajsava Slovensko ime Anglesko ime
O. m. mykis Kamcatska Sarenka Kamchatkan rainbow trout
Walbaum, 1792
O. m. irideus Obalne Sarenka Rainbow trout
Gibbsons, 1955
N-RBT  Anadromne Sarenke severno od rta  Steelhead populations north of
Mendocino Cape Mendocino
CCA-RBT Anadromne $arenke iz osrednje Steelhead populations from
Kalifornije Central California
SCA-RBT Anadromne $arenke iz juzne Steelhead populations from
Kalifornije South California
SAC-RBT Sarenke iz pore&ja reke Sacramento River coastal
Sacarmento rainbow trout
PIT-RT  Sarenke iz poreja reke Pit Pit River rainbow trout
O. m. gairdneri COL-RT Sarenke iz pore¢ja reke Columbia Columbia River basin redband
Richardson, 1836 trout
O. m. newberrii NGB-RT Sarenke iz severnega dela Northern Great Basin redband
Girard, 1858 endorei¢nega obmocja Great Basin  trout
O. m. stonei M-RT  Rezidentne sarenke iz reke McCloud River Redband trout
Jordan, 1894 McCloud
Rezidentne $arenke iz potoka Sheepheaven Creek redband
Sheepheaven
trout
O. m. aquilarum EL-RBT Sarenke iz jezera Eagle Eagle Lake rainbow trout
Snyder, 1971
O. m. aguabonita GT Sarenke iz poreéja reke Kern Golden trout of the Kern River
Jordan, 1892 Drainage
O. m. whitei GT Sarenke iz reke Little Kern Little Kern River golden trout
Evermann, 1906
O. gilberti GT Sarenke iz reke Kern Kern river rainbow trout
Jordan, 1894
O. nelsoni Sarenke iz polotoka Baja Baja California Rainbow trout

Evermann, 1908

California
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2.2.2 lzvor, zgodovina in razsirjenost domesticiranih Sarenk

Sarenka je gospodarsko zelo pomembna riba, ki so jo zaradi velike prilagodljivosti, hitre
rasti in relativno enostavnega gojenja raznesli prakti¢no po vsem svetu (MacCrimmon,
1971, 1972). Velja za najbolj razsirjeno tujerodno salmonidno vrsto in eno najbolj
raz§irjenih tujerodnih ribjih vrst na splosno (Crawford in Muir, 2008). Od leta 1870, ko
so Sarenko v prostorih »California Acclimatization Society« v San Franciscu prvic¢
uspesno umetno razmnozili, pa do danes, so jo za namene rekreativnega ribistva in
vzreje zanesli v vsaj 109 drzav sveta (Slika 1); vkljucno z vsemi zveznimi drzavami
ZDA in vecino dezel Kanade. Taka popularnost in uspeh sta posledica ve¢ dejavnikov:
priljubljenosti Sarenke med rekreativnimi ribi¢i; manjSe obcutljivosti na vi§je
temperature v primerjavi z drugimi salmonidi; hitre rasti in enostavnega umetnega
razmnozevanja ter relativno enostavne manipulacije nekaterih pomembnih bioloskih
znacilnosti predvsem casa drsti (Crawford & Muir, 2008; Halverson, 2008;

Woynarovich et al., 2011).

Dolgo je za skoraj edini izvor domesticiranih Sarenk veljala reka McCloud, pritok reke
Sacramento v Kaliforniji, ¢eprav so bile za vzpostavitev mnogih plemenskih jat
uporabljene tudi Sarenke od drugod (Behnke 1992, 2002). Prve umetno razmnoZene
Sarenke so bili anadromni osebki iz zaliva San Francisco (1870, glej zgoraj), leta 1873
pa je sledilo razmnoZevanje osebkov iz jezera Clear Lake v okroZju Lake County v
Kaliforniji, medtem ko so bile ikre iz reke McCloud uporabljene Sele leta 1877 (Leitritz,
1970). Tako prve tujerodne Sarenke (Zvezna drzava New York 1874 in 1876)
najverjetneje niso izvirale iz porecja reke McCloud (Behnke, 1992; Leitritz, 1970;
Wales, 1939), saj je ribogojnica Baird Station na reki McCloud z obseznimi gojitvami
Sarenk zacela Sele leta 1879. V naslednjih devetih letih, dokler niso prenehali s
pobiranjem iker iz narave, so od tu v druge ribogojnice razposlali ve¢ kot 2,5 milijona
iker (Wales, 1939; Leitritz, 1970; Behnke, 1992). Ker je konec 19. in v zaeteku 20.
stoletja povprasevanje po Sarenkah mocno prekasalo ponudbo, je Ameriska zvezna
agencija za ribistvo (U.S. Fish Commission), ki je bila tedaj najvecji upravitelj
ribogojnic, obogatila plemenske jate z novimi viri. Za obogatitev jat so uporabljali

predvsem ikre iz obalnih delov rek severne Kalifornije in juznega Oregona (Klamath,
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Rogue, Redwood itd.) (Behnke, 1992, 2002; Busack in Gall, 1980; Ehrenbaum, 1926;
MacCrimmon, 1971; Mrsié, 1935). Ze v tistem &asu so poleg velikih drzavnih

ribogojnic obstajale tudi Stevilne manjSe privatne, ki so pogosto uporabljale lastne vire

iker (Behnke, 1992; Ehrenbaum, 1926; Scott in sod., 1978).

“*? 4 l:"

Slika 1: Tujerodna razSirjenost Sarenke. Drzave, kamor je bila Sarenka zanesena, so potemnjene.
Razsirjenost je povzeta po MacCrimmon (1971, 1972), Welcomme (1988), Lever (1996), Crawford in
Muir (2008), Semenchenko in sod. (2009), Nistor in sod. (2014), bazi podatkov - Database on
Introductions of Aquatic Species (FAO) in po lastnih neobjavljenih podatkih.

Figure 1: Non-native distribution of rainbow trout. The countries into which the species has been
introduced are darkened. Sources for the introductions are: MacCrimmon (1971, 1972), Welcomme
(1988), Lever (1996), Crawford and Muir (2008), Semenchenko et al. (2009), Nistor et al. (2012),
Database on Introductions of Aquatic Species (FAQ) and unpublished data.

Za prvo translokacijo Sarenke na drug kontinent velja posiljka iker na Japonsko (1877),
ko so iz privatne ribogojnice Campbell Creek blizu soto¢ja McCloud in Sacramento
poslali 10 000 iker v Tokio. Prvi vnos v Evropo pa je sledil ze ¢ez dve leti, ko je
Trocadéro Aquarium iz Pariza ob posredovanju Ameriske zvezne agencije za ribistvo

prejel manjSo posiljko iker iz ribogojnice Calledonia, New York (Bean, 1895; Bellesme,
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1897; MacCrimmon, 1971). Temu prvemu vnosu so ze kmalu sledili naslednji vnosi v
druge drzave (Neméija, Zdruzeno kraljevstvo, Svica ..). Do leta 1939 je bila v
osemdesetih neposrednih prenosih iz ZDA Sarenka vnesena v 13 evropskih drzav
(Preglednica 2). K temu prvemu valu translokacij pa je treba pristeti Se zelo pogoste
sekundarni prenosi znotraj Evrope, ki so najveckrat izvirale iz Nemcije. Med drugim so
s sekundarnimi prenosi Sarenke vnesli tudi v Avstrijo, Bolgarijo, Dansko, Poljsko,
Svedsko, Svico, Rusijo, Slovasko, Cesko in Slovenijo (Crawford and Muir, 2008).
Vecina ameriskih vnosov je izvirala iz ribogojnic v Northvillu v zvezni drzavi Michigan
in v Wythevillu v zvezni drzavi Virginia, medtem ko je manjsi del vnosov izviral iz
naslednjih ribogojnic: Baird Station, Califonia; Hoornbrook Station, California; Creede
Fish Hatchery, Colorado; Kalamazoo Fish Hatchery, Michigan; State Hatchery —
Calledonia, New York; Clackamas Fish Hatchery, Oregon; White Sulphur Springs
National Fish Hatchery, Virginia (viri v Preglednici 2). Kljub poznavanju klju¢nih
ribogojnic za prenose Sarenke v Evropo pa je vprasanje taksonomske pripadnosti
evropskih populacij kompleksno, saj so uporabljene plemenske jate izvirale iz razli¢nih
virov iker (Behnke 1992, 2002; Busack in Gall, 1980; Leitritz 1970). Ceprav je glavnina
Sarenk v zveznih ribogojnicah, vklju¢no z ribogojnicama v Northivillu in Wythevillu,
izvirala iz jat, vzpostavljenih v ribogojnici Baird Station na reki McCloud, ne vemo
natancno, katere podvrste Sarenke so uporabljali v tej ribogojnici. Takrat so namre¢ na
tem obmo¢ju naravno zivele tako anadromne (O. m. irideus) kot tudi rezidentne Sarenke
(O. m. stonei) (Slika 2). Po pri¢evanjih upraviteljev ribogojnice Livnigston Stone so

uporabljali ikre obeh linij Sarenke (Needham in Behnke, 1962).

Za potrebe vzreje so obsezni medkontinentalni prenosi Sarenk iz preteZno
severnoameriskih, juZnoameriskih in juZnoafriSkih ribogojnic Se vedno pogosti (Dunn,

2005).
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Slika 2: Zemljevid naravne razsirjenost podvrst Sarenke v Kaliforniji, ZDA, z oznaceno ribogojnico Baird
Station na reki McCloud (krog) in nekaterimi drugimi ve¢jimi ribogojnicami z lastnimi z lastnimi ikrami
(krizci). RazsSirjenost podvrst je povzeta po Behnke (1992, 2002): O. m. irideus (modro); O. m.
aguabonita (sivo); O. m. stonei (rdece); O. m. aquilarum (rumeno); O. m. newberrii (zeleno).

Figure 2: Native distribution of rainbow trout subspecies in California, with the position of Baird Station
on the McCloud River and other larger U.S. Fish Commission egg collecting stations. The subspecies
distribution is inferred after Behnke (1992, 2002) : O. m. irideus (blue); O. m. aguabonita (gray); O. m.

stonei (red); O. m. aquilarum (yellow); O. m. newberrii (green).
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Preglednica 2: Vnosi Sarenk iz ZDA med letoma 1879 in 1939. Neposredni vnosi so bili zabelezeni v
Neméiji (D), Franciji (F), Zdruzenem kraljestvu (UK), Svici (CH), Belgiji (B), Italiji (IT), na
Portugalskem (P), Irskem (I), v Avstriji (A), na Nizozemskem (N), na Ceskem (C) in na Slovaskem (S),
na Poljskem (PL) in v Bosni in Hercegovini (BIH). Vecina zapisov izvira iz letnih poro¢il zvezne
agencije za ribistvo. Leta vnosov so dolo¢ena v skladu s fiskalnim letom agencije, ki se konc¢uje 30.
junija. Stevila iker so v tisoih.

Table 2: Imports of rainbow trout eggs from the USA between 1879 and 1939 recorded in Germany (D),
France (F), United Kingdom (UK), Switzerland (CH), Belgium (B), Italy (IT), Portugal (P), Ireland (I),
Austria (A), the Netherands (N), Czech Republic (C) and Slovakia (S), Poland (PL), Bosnia and
Herzegovina (BIH); no records of direct imports exist for other countries. Most records were obtained
from the US Fish Commission Annual Reports. Years of imports are set by the fiscal years of the U.S.

Fish Commission, ending on 30th June each year. All quantities are in thousands of eggs.

D F UK CH B IT P | A N C/S PLBH Vir
19. stoletje
79-80 ? (Bean, 1895)
81-82 2 (Behr, 1882)
83-84 12 3 (Mather, 1885)
84-85 3 15 (Baird, 1886)
8586 25 10 10 (Mather, 1887)
86-87 70 30 10 (Baird, 1889)
87-88 25 20 (McDonald, 1891)
88-89 15 30 (McDonald, 1892)
89-90 10 20 15 30 25 (McDonald, 1893)
90-91 20 15 40 ? (McDonald,1893)
92-93 10 30 (Worth, 1895)
93-94 67 25 (Bean, 1896)
94-95 25 50 50 (Ravenel, 1896)
95-96 75 50 (Ravenel, 1898a)
96-97 70 (Ravenel, 1898h)
97-98 10 10 20 10 20 10 (Ravenel, 1899)
98-99 10 25 10 10 10 (Ravenel, 1900)
99-00 50 15 (Ravenel, 1901)
20. stoletje

00-01 25 20 (Ravenel, 1902)
01-02 50 25 25 (Titcomb, 1904)
02-03 10 20 (Titcomb, 1905)

se nadaljuje
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nadaljevanje preglednice 2. Vnosi $arenk iz ZDA med letoma 1879 in 1939.

D F UKCH B IT P I A N C/S PLBH Vir
03-04 10 10 (Bowers, 1905)
06-07 10 (Bowers, 1909)
07-08 300 20 (Ehrenbaum, 1926)
08-09 16 (Bowers, 1911)
10-11 50 36 (Bowers, 1913)
11-12 270 25 50 100 ? (Bowers, 1914)
12-13 100 (Smith, 1914)
13-14 100 (Ehrenbaum, 1926)
15-16 50 (O’Malley, 1917)
22-23 318 50 100 (Leach, 1924)
23-24 50 50 50 (O’Malley, 1925)
24-25 50 (O’Malley, 1926)
25-26 72 50 (O’Malley, 1927)
26-27 50 50 (Leach, 1928)
27-28 50 50 (Leach, 1929)
30-31 50 (Leach, 1932)
38-39 50 (Leach in sod., 1941)

2.2.3 Naturalizirane populacije

Rekreativni ribi¢i so Sarenko raznesli tako reko¢ po vsem svetu. A prav zaradi rednega
vnasanja je tezko oceniti stopnjo naturalizacije, saj populacij ne moremo obravnavati
kot naturaliziranih, dokler so prisotne vsakoletne ponavljajoce naselitve (Copp in sod.,
2005). Sama prisotnost razmnozevanja namre¢ ni dokaz, da bo vrsta v novem okolju
obstala tudi po zaklju¢ku rednega vnasanja. Ob ponavljajocih se naselitvah lahko le iz
dolgoro¢ne prisotnosti nevnesenih osebkov vseh starostnih razredov sklepamo na
uspes$no naturalizacijo. Naturalizirane populacije so poznane iz regije Great Lakes,
gorovja Rocky Mountains in Apalacev v Severni Ameriki (Crawford, 2001; Fausch in
sod., 2001; Fausch, 2007a); iz Patagonije in bolj zmernih delov Juzne Amerike,
(MacCrimmon, 1971; Riva Rossi in sod., 2004; Sartorio, 2003; Valiente in sod., 2007);
iz Nove Zelandije, Nove Gvineje ter Avstralije (Arthington in Bliihdorn, 1995; Crowl in
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sod., 1992; Wright, 1980); iz japonskega otoka Hokaido (Kitano, 2004; Nomoto in sod.,
2010); iz visje leze¢ih delov juzne Indije in iz Sri Lanke (Gopalakrishnan in sod., 1999;
Jinadasa in sod., 2005); iz Levanta (Goren in Galil, 2005); in iz JuznoafriSke republike,
Zimbabveja ter iz nekaterih delov vzhodne Afrike vklju¢no s Kenijo in Etiopijo ter z
otoka Reunion (Berrebi, 2006; Cambray, 2003; Kadye in sod., 2013; MacCrimmon,
1971; Ngugi, 1999).

RazSirjenost naturaliziranih populacij je v Evropi slabo raziskana, saj kljub
pomembnosti te vrste in ve¢ kot 120-letni zgodovini njenega vlaganja o tej temi obstaja
le malo znanstvenih objav (Copp in sod., 2005; Gherardi, 2010); ve¢ podatkov o
naturaliziranih populacijah lahko najdemo v neangleskih virih (glej rezultate). Fausch in
sod. (2001) in Fausch (2007b) uspeh razmnozevanja v naravi pojasnjujeta predvsem z
razli¢no prilagojenostjo posameznih vrst postrvi na razlicne poplavne rezime. Tako naj
bi bile Sarenke bolj prilagojene na zimski poplavni rezim kot na spomladanskega.
Mladice, ki se pri tej vrsti ponavadi izvalijo spomladi, so namre¢ zelo obcutljive na

poplave.
2.2.4 Pregled vplivov tujerodnih Sarenk

Vplive Sarenk na domorodne ribe lahko glede na tip vplivov in taksonomsko pripadnost
domorodnih vrst razdelimo v $tiri skupine: (i) vplivi na domorodne Sarenke in druge
postrvi iz rodu Oncorhynchus; (ii) vplivi na salmonidne vrste, ki niso postrvi iz rodu
Oncorhynchus; (iii) prenasanje bolezni in parazitov; in (iv) vplivi na nesalmonidne
vrste. Vplivi tujerodnih domesticiranih Sarenk na domorodne populacije Sarenk SO
podobni vplivom tujerodnih poto¢nih postrvi na domorodne populacije potocnih postrvi.
Domesticirane Sarenke so vnesle svoje gene v skoraj vsa povodja z domorodnimi
postrvmi iz rodu Oncorhynchus, kar je vodilo k izrazitemu padcu genetske pestrosti in
ponekod celo k izgubi bioloske integritete vrste (Finger in sod., 2009; Pearse in sod.,
2010; Simmons in sod., 2009). Hibridizacija je najbolj prizadela rezidentne $arenke iz
porecja reke Columbia, Sacramento, Kern in severnega dela endoreicnega obmocja
Great Basin; vrsto Oncorhynchus gilae iz zvezne drzave Arizona in New Mexico; in
mnoge podvrste vrste O. clarkii (Behnke, 1992, 2002). Poleg hibridizacije pa tujerodne

Sarenke domorodne vrste iz rodu Oncorhynchus izpodrivajo tudi s predacijo in/ali
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kompeticijo (Allendorf in Leary, 1988; Rinne in Alexander, 1994; Seiler in Keeley,
2009).

S kompeticijo za drstne jamice (angl. redd superimposition), prostor in hrano, Sarenke
najpogosteje ogrozajo tudi druge salmonidne vrste, ki niso postrvi iz rodu
Oncorhynchus (Scott in Irvine, 2000; Seiler in Keeley, 2009; Van Zwol in sod., 2012a).
Izpodrivanje zaradi kompeticije je bilo opisano pri domorodnem lososu Oncorhynchus
masaou, sulcu Hucho perryi in zlatov¢icah otoka Hokaido na Japonskem (Inoue in sod.,
2009; Kitano in sod., 2003; Kitano, 2004; Morita in sod., 2002; Nomoto in sod., 2010;
Rahel in sod., 2008; Taniguchi in sod., 2000); poto¢ni zlatovéici (Salvelinus fontinalis)
v juznem delu njene naravne razSirjenosti v Apalacih (Fausch, 2007a; Larson in sod.,
1995; Marschall in Crowder, 1996); pri zlatov¢icah iz regije Great Lakes (Crawford in
Muir, 2008; Krueger in May, 1991); in pri atlantskem lososu (Salmo salar) po
reintrodukciji v jezero Ontario (Crawford, 2001; Jones in Stanfield, 1993; Van Zwol in
sod., 2012a, 2012b).

Kljub splosni razsirjenosti in ekonomski pomembnosti te vrste pa je v Evropi le malo
publikacij, ki raziskujejo interakcije Sarenke z domorodnimi salmonidi. Blanchet in sod.
(2007) so v laboratorijskih pogojih in v naravi v francoskih Pirenejih ugotovili, da
Sarenke izrazito vplivajo na izbiro habitata in posledi¢no izpodrivajo domorodno
poto¢no postrv. Landergren (1999) ter Peter (1997) pa sta ugotovila kompeticijo za
drstne jamice. Prvi je opisal kompeticijo s Sarenkami pri anadromnih morskih poto¢nih
postrveh na otoku Gotland v Baltskem morju, drugi pa pri migratornih jezerskih
potoénih postrveh v Svici v Bodenskem jezeru. Velik upad v populaciji poto¢nih postrvi
po vnosu $arenk je bil opisan tudi drugod ob Bodenskem jezeru (Duf3ling in Berg, 2001;
Kindle, 2006; Ruhlé, 1996) in celo v ohranjenem alpskem delu Zilje (Gail) v Avstriji
(Rulé in sod., 2005). Odsotnost negativnih vplivov naturaliziranih Sarenk na so$ko
postrv v zgornji Idrijci pa so ugotovili Vincenzi in sod. (2011). V veéini primerov je
tezko oceniti vpliv Sarenke na domorodne salmonide. Ker se v Evropi populacije
Sarenke ponavadi pojavljajo v spremenjenih vodah, je tezko oceniti, ali je prevladovanje
Sarenke nad domorodnimi salmonidi posledica degradacije okolja, vlaganja Sarenk ali

pa dejanske kompeticije. Kljub pomanjkanju ustreznih raziskav nekateri avtorji
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(Uiblein, 2001; Uiblein in sod., 2000; Wiesbauer in sod., 1991) sklepajo, da Sarenke
veéjo groznjo Kot poto¢ni postrvi predstavljajo lipanu (Thymallus thymallus), saj je pri

njiju vecje sovpadanje v obdobju razmnozevanja in izbiri habitatov.

K negativnim vplivom na salmonidne vrste je potrebno pristeti tudi prenos bolezni in
patogenov. S sekundarnim vnosom Sarenk iz Evrope nazaj v ameriske ribogojnice je v
Severno Ameriko priSla vrtoglavost, ki jo povzro¢a protozoj Myxosoma cerebralis.
Medtem ko so evropski salmonidi na to bolezen ponavadi odporni, so ameriSke vrste
nanjo veliko bolj obcutljive. Od prvega vnosa leta 1958 se je ta bolezen razsirila po
Stevilnih ameriskih ribogojnicah, od 90-ih let pa je veckrat izbruhnila tudi v divjini
(Bartholomew in Reno, 2002; Modin, 1998; Nehring in Walker, 1996; Vincent, 1996).
Podobno je bila iz Amerike v Evropo zanesena furunkuloza, s Svedske na Norvesko pa

metljaj Gyrodactylus salaris (Bakke in Harris, 2011).

V zadnjo kategorijo vplivov Sarenk na domorodne ribje vrste sodijo vplivi na
nesalmonidne vrste. V tej kategoriji so bili najbolj preucevani vplivi na Galaxiidae.
Sarenke ogrozajo te majhne diadromne ribe z juzne zemeljske poloble predvsem zaradi
kompeticije in predacije ter tudi s spreminjanjem habitata. Negativni vplivi so bili
opisani na celotnem obmo¢ju razsirjenosti tako v Awvstraloaziji kot Juzni Afriki in
Patagoniji (Cambray, 2003; Juncos, 2013; Lintermans, 2000; McDowallRM, 2003,
2006; Young in sod., 2010). Negativni vplivi pa so bili opisani tudi na drugih
nesalmonidih vrstah. V Juznoafriski republiki SO zabeleZeni negativni vplivi na ve¢ kot
50 ribjih vrst z rdeCega seznama (Skelton, 1987), v Zimbabveju pa na soma Amphilius
uranoscopus (Kadye in sod., 2013). V Juzni Ameriki negativno vplivajo tudi na
nekatere negalaksidne endemicne ribe (Macchi in sod., 1999; Macchi in sod., 2007;
Ortubay, 2000; Pascual in sod., 2002), tako so v Cilu na primer zabelezeni negativni
vplivi na vrsto Basilichthys australis, v Dominikanski republiki pa na endemi¢no
tropsko ribo Poecilia dominicensis (Sartorio, 2003). Z Indijske podceline prihajajo opisi
negativnih vplivov na endemnicne ribe s Sri Lanke (Pethiyagoda, 1994; Senanayake in
Moyle, 1982). V Severni Ameriki pa so poleg negativnih vplivov na salmonide znani
tudi vplivi tujerodnih Sarenk na rumenega ostriza (Perca flavescens) v regiji Great
Lakes (Crawford, 2001; Galbraith, 1967), na ciprinida Lepidomeda vittata v Arizoni
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(Rinne in Alexander, 1994) in $e na nekatere druge vrste (Krueger and May, 1991). V
Evropi pa je predvsem problematicno vlaganje v jadranske kraSke vode, ki jih
naseljujejo gaovice in drugi majhni endemicni ciprinidi (Povz in Ocvirk, 1990;
Zupanci¢, 2008), tako so zaradi naturaliziranih Sarenk v Ljuti pri Konavlu izumrle

gatacke gaovice (Telestes metohiensis) (Zupanci¢ in Bogutskaya, 2002).

Zaradi globalnega negativnega vpliva so Sarenke uvrS¢ene na seznam stotih najbolj
invazivnih tujerodnih vrst (angl. World’s Worst Invasive Alien Species, Lowe in sod.,
2000).

2.3 OSNOVE POPULACIJSKE GENETIKE

Populacijska genetika preucuje gensko sestavo in procese v bioloskih populacijah, na
katere vplivajo Stiri evolucijske sile: selekcija, nakljucni genski zdrs (angl. drift),
mutacije in migracije. Medtem ko zadnji dve delujeta v smeri poveCevanja genetske
pestrosti, delujeta genski zdrs oz. drift in selekcija v nasprotni smeri. Populacijska
genetika se ukvarja s populacijsko strukturo v ¢asu in poskusa pojasniti pojave, kot sta
adaptacija in speciacija. Osnovo populacijske genetike so postavili S. Wright, J. B. S.
Haldane in R. A. Fisher, s tem ko so integrirali principe mendelske genetike z
Darwinovo naravno selekcijo in s tem postavili temelje neo-darvinizmu ter poudarili
kljuéno vlogo populacijske genetike v moderni evolucijski sintezi. Medtem ko sta bila
Fisher in Haldane prepricana, da je naravna selekcija tista, ki ima najpomembnejsi vpliv
na gensko sestavo populacije, je Wright za enako pomembna imel tudi vpliv nakljucja
(genski zdrs) in migracije (povzeto po Okasha, 2008).

Osnovni teorem populacijske genetike je Hardy-Weinbergov teorem, ki sta ga loceno
postavila G.H. Hardy in W. Weinberg leta 1908. V svojem delu sta pokazala, da je v
idealiziranih populacijah frekvenca alelov in genotipov v ravnovesju, ki se ohranja iz
generacije v generacijo. Odnose med frekvencami alelov in genotipov v populacij sta

opisala v enacbi (1) in (2), pri Cemer sta p in q frekvenci alelov.

p+g=1 .. (1
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p°+2pg+q°=1 . (2

Ce je prisotnih ve¢ alelov, se enadba ustrezno razsiri. Na osnovi njunih enadb lahko iz
relativnih frekvenc alelov ob predpostavki, da je populacija v Hardy-Weinbergovem
ravnotezju (HWE, angl. Hardy-Weinberg equilibrium), modeliramo evolucijske
spremembe in izracunamo distribucijo celotne frekvence genotipov. Ker realne
populacije le redko zadostijo potrebnim pogojem, pri izracunu pogosto prihaja do
odstopanj (Emigh, 1980). Razlogi za odstopanja od HWE so Stevilni naravni procesi,
kot so izolacija med populacijami, parjenje v sorodstvu, ozka grla in selekcija (povzeto
po Okasha, 2008).

V dolgem ¢asovnem obdobju je genetska raznolikost pomembna z vidika adaptivnega
evolucijskega potenciala, v kratkem pa predvsem kot reprodukcijski fitnes (Frankham in
sod., 2002).

V populacijski genetiki se uporabljajo deterministicne in stohasticne metode. Ker pri
deterministi¢nih metodah predpostavljamo neskoncno velike populacije in zanemarjamo
spreminjanje genetskih frekvenc, populacijsko dinamiko opisujejo s srednjimi
genetskimi frekvencami. Sem spadajo metode, osnovane na F-statistiki (Slatkin, 1994;
Wright, 1984). Ta temelji na fiksacijskih koeficientih, ki merijo, kako se na racun
parjenja v sorodstvu povecuje homozigotnost (Crow, 1999). Za lazjo oceno je Wright
podal tri fiksacijske indekse. (i) Individualni fiksacijski indeks (Fis ) oz. koeficient
parjenja v sorodstvu (angl. inbreeding coefficient), ki je mera odstopanja opazene
heterozigotnosti od pri¢akovane. (ii) S subpopulacijskim fiksacijskim indeksom (Fst),
ki nam poda povezanost gamet v subpopulaciji z gametami iz celotne populacije,
obicajno prikazemo diferenciacijo subpopulacij. (iii) Populacijski fiksacijski indeks
(Fir), ki nam poda primerjavo med individualnim in populacijskim koeficientom

parjenja v sorodstvu, pa se uporablja redkeje (Crow, 1999).

Pri preucevanju populacij je pomembno, kateri lokusi so povezani (LD; angl. linkage
disequilibrium). LD je definiran kot nenaklju¢no zdruZevanje alelov dveh lokusov. Pri
tem se nekatere kombinacije alelov v populaciji pojavljajo pogosteje, kot bi lahko

pricakovali glede na njihovo alelno frekvenco. Treba je poudariti, da LD vedno ne

22



Stankovi¢ D. Genetika naturaliziranih populacij $arenk (Oncorhynchus mykiss) v Sloveniji.
Dokt. disertacija. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniska fakulteta, 2015

pomeni vezanosti lokusov na istem kromosomu in omejeno rekombinacijo med njimi,
ampak lahko kaze na subpopulacijske strukture. LD temelji na ugotavljanju odstopanja

frekvenc haplotiopv od pricakovanih (Falconer in Mackey, 1996).

Stohasti¢ne metode opisujejo verjetnostni proces v populacijah kon¢ne velikosti in, za
razliko od metod F-statistike, ki raCunajo povpre¢je lokusov, podatke iz vseh lokusov
vkljucijo v en verjetnostni model ter jih analizirajo z MCMC analizo (Pritchard in sod.,
2000). Leta 1982 je Kingman v populacijsko genetiko vpeljal koalescentno teorijo, Ki
sledi prednikom vzorca, ne modelira pa spremembe v frekvenci alelov v populaciji kot
celoti. Gre za obraten pristop, ki poteka od sedanjosti k preteklost in omogoca uporabo
manjSega Stevila vzorcev, dolo€anje ¢asa od locitve dveh populacij, in oceno velikosti
populacij ter migracije med njimi (Beaumont, 1999; Beerli in Felsenstein, 1999; Beerli,
2006; Hey in Nielsen, 2007; Kuhner in sod., 2000).

Za opis in primerjavo med populacijami je pomembna Se genetska pestrost, ki jo lahko
opisemo s haplotipsko (h) in nukleotidno pestrostjo (). Medtem ko je prva (3) le mera
pogostosti dolocenega haplotipa v populaciji, je m (4) odvisna od povprecnega Stevila
razli¢nih nukleotidov med sekvencami v populaciji. Z drugimi besedami pri h sorodnost

med haplotipi ni pomembna, medtem ko je pri « ta klju¢na (Nei in Li, 1979).

h=(N/(N-1) (1-=x% .. (3)
T= Z:t:g-:t:ji'rg-j =2x Z ia:g-:t:j?rg-j
ij i=1j=1 ...(®

Genetsko pestrost populacij ocenimo tudi s krivuljo kopicenja haplotipov s postopkom
rarefakcije (angl. rarefaction analysis) in s Simpsonovim indeksom (Husseneder in sod.,
2012). Ta indeksa sta sicer bolj uveljavljena pri ekoloskih Studijah, a ju lahko

uporabimo tudi za oceno genske raznolikosti populacij.

Genetsko strukturo populacij oz. skupin statisticno primerjamo z multivariantnimi

statisti¢cnimi metodami, od katerih sta najpogostejsi analiza molekularne variance (angl.
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analysis of molecular variance, AMOVA) in analiza glavnih komponent (angl. principal
component analysis, PCA). AMOVA temelji na analizi variance frekvence genov, ki
sicer upoSteva $tevilo mutacij med molekularnimi haplotipi, ki pa jih je treba najprej
oceniti (Excoffier in sod., 2005). Pri tem pristopu z a priori dolocitvijo skupin
definiramo doloc¢eno strukturo, ki jo zelimo testirati. Kot rezultat dobimo delez skupne
variance, ki jo razlozi delitev na izbrane skupine in delez skupne variance, Ki odpade na

razlike znotraj izbranih skupin.

S PCA metodo pa opiSemo in grafi¢no predstavimo genetsko strukturo vzorcev z
mnozico nepovezanih spremenljivk — komponent, ki so linearne kombinacije originalnih
merjenih spremenljivk. Pri analizi populacijsko genetskih podatkov za originalne
merjene spremenljivke ponavadi uporabljamo prisotnost in odsotnost posameznih
alelov, ne pa razvrstitev alelov po lokusih. V primeru, da v analizi spremljamo deset
lokusov, nasa matrica ne bo imela le deset merjenih spremenljivk, ampak veliko ve¢ —
odvisno od Stevila alelov na posamezni lokus. PCA analiza na osnovi podobnosti
zdruzuje merjene spremenljivke v glavne komponente (angl. principal components, PC),
tako da nove kombinacije kar se da mo¢no ujemajo z opazovanimi spremenljivkami oz.
da pojasnijo ¢im vecje Stevilo razprSenosti (variacije) opazovanih spremenljivk
(Jombart in sod., 2009). Pri dvodimenzionalnem grafi¢nem prikazu ponavadi prikazemo
razporeditev vzorcev po prvih dveh komponentah, pri ¢emer Se podamo, koliko
variacije zaobjame vsaka od komponent. Diskriminantna analiza glavnih komponent
(angl. Discriminant analysis of principal components, DAPC) je posebna izvedba PCA,
kjer damo ve¢ji pomen iskanju variance med izbranimi skupinami kot pa iskanju

variance znotraj skupin (Jombart in sod., 2010).
2.3.1 Mitohondrijska DNA (mtDNA)

Mitohondrijsko DNA uporabljamo za ugotavljanje strukture populacij in odnosov med
bliznje sorodnimi vrstami. Uporabljamo jo zaradi visoke stopnje mutacij, enostavne
organizacije, dedovanja po materini strani in odsotnosti rekombinacije. V celici je
prisotna v ve¢ kopijah, kar olajSa njeno izolacijo (Hwang in Kim, 1999). Zaradi
haploidnosti in dedovanja po materini strani se nove variante v primerjavi z jedrno

DNA hitreje fiksirajo. Posledica takega dedovanja je tudi Stirikrat manjSa efektivna
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populacijska velikost v primerjavi z jedrnimi geni. Tudi hitrost substitucij v mtDNA je
viSja kot pri jedrnih genih, kar je posledica vi§je metabolne stopnje, vecjega Stevila
prostih radikalov v mitohondriju, pogostejse delitve mtDNA, slabsih popravljalnih
mehanizmov in manjSega selekcijskega pritiska nekaterih regij (npr. kontrolne regije). V
splosnem je sekvencna evolucija v mtDNA ocenjena kot 5- do 10-krat hitrejSa kot pri
jedrnih genih. Stopnja substitucij je ocenjena na okoli 5,7 x 10 substitucij na
sinonimno mesto na leto, kar pomeni priblizno 2 % razlik v 10° letih pri linijah, ki so
lodene manj kot 107 let (povzeto po Avise, 2000). Zaradi pojavljanja in fiksacije novih
variant se mtDNA uporablja za sledenje novejSe evolucijske zgodovine: genskega
pretoka med populacijami, kolonizacije ter efekta ozkega grla. Za populacijske Studije
najpogosteje uporabljamo hipervariabilno kontrolno regijo. Zaradi manjSega
funkcionalnega pritiska ima ta odsek mtDNA najve¢ mutacij na 3'- in 5'-koncu, to je v
regiji za zapisom za tRNA za prolin (tRNAPro) in regiji pred genom za tRNA za
fenilalanin (tRNAPhe), bolj konzervirana pa sta osrednji del, velik priblizno 300 bp, in
predel, odgovoren za zadetek replikacije (Greenberg in sod., 1983; Hwang in Kim,
1999; Shedlock in sod., 1992).

2.3.2 Mikrosateliti

Mikrosateliti so nukleotidna zaporedja, sestavljena iz po nekaj baznih parov dolgih
ponavljajocih se odsekov. Nasli so jih v vseh preucevanih evkariontih, pri prokariontih
pa so redkejsi. Mikrosateliti so precej enakomerno razporejeni po genomu, manj jih je le
v kodogenih regijah in telomerah. Najpogostej$i osnovni motiv mikrosatelitov je dolg
dva, tri oz. Stiri bazne pare. Za mikrosatelite je znacilna visoka razli¢nost v Stevilu
ponovitev osnovnega motiva oz. velik dolZinski polimorfizem, ki je posledica pogostih
mutacij (102 do 10” mutacij na lokus na generacijo) zna¢ilnih za mikrosatelitno DNA

(povzeto po Messier in sod., 1996).

Obstajata dva modela, ki pojasnujeta nastanek mirosatelitov. Replikacijski zdrs
predvideva, da do napake pride, ko se nastajajoc¢a veriga DNA lo¢i od mati¢ne verige.
Ker obstaja le en nacin, kako lahko nastajajoca veriga zopet veze z mati¢no, ta dogodek
ne povzro€a tezav pri zaporedjih brez ponovitve. Pri ponavljajoCih se zaporedjih pa

lahko nastajajoCa veriga nepravilno veze Z mati¢no, kar povzro¢i nastanek daljSe ali
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krajse verige. Model genske konverzije pa predvideva napake pri poravnavi zaporedij
med rekombinacijo pri ponavljajo¢ih se odsekih, zaradi Cesar na eni verigi nastane

delecija in na drugi insercija (povzeto po Bennett, 2000).

Osnovna mutacijska modela, ki opisujeta evolucijo mikrosatelitov, sta model neskon¢no
alelov (angl. Infinite allels model, IAM) in model postopnega mutiranja (angl. Stepwise
mutation model, SMM). Model IAM predvideva, da vsaka mutacija povzro¢i nastanek
novega alela v populaciji. Model ne uposSteva povratnih mutacij ter homoplazije.
Nasprotno pa drugi model za enako verjetno Steje podaljSanja ali skrajSanje
mikrosatelita. RazSirjen SMM model dopus¢a spremembo za ve¢ osnovnih enot.
Vsekakor pa so mutacije mikrosatelitov preve¢ kompleksen proces, da bi jih razlozili s
katerim od teh dveh modelov, saj nobeden izmed njiju ne uposteva lokusno specifi¢nih
mutacijskih procesov. V splosnem so mutacije mikrosatelitov vecinoma v Korist
podaljSevanja, pri ¢emer je rast pocCasnejSa pri mikrosatelitih z daljSim osnovnim
motivom. Stopnja mutacij je alelno specifi¢na, zato nastajajo na razlicnih lokusih

razli¢ni aleli (Goldstein in Schl6tter, 1999).

Negativna lastnost mikrosatelitov v populacijskih Studijah je moznost njihove
konvergentne evolucije oz. pojava homoplazij. Ce predpostavimo, da mutacije z enako
verjetnostjo povzrocijo tako zmanjSanje kot povecanje Stevila osnovnega motiva, pride
do velike verjetnosti povratnih mutacij. To je ena od mozZnosti, ki pogojuje, da imajo
dologeni mikrosateliti enako $tevilo istih osnovnih enot, vendar niso istega porekla. Ce
ne upoStevamo moznosti homoplazij, lahko podcenimo pravo divergenco med
preucevanima populacijama. Druga negativna lastnost uporabe mikrosatelitov so napake
pri prepisovanju v verizni reakciji s polimerazo (PCR), ko med podvojevanjm nastajajo
Stevilni krajsi produkti, ki se razlikujejo za dolZino osnovnega motiva. Problemati¢ne so
tudi mutacije v robnem zaporedju, ki predstavljajo vezna mesta za zacetne
oligonukleotide, kamor se ti v verizni reakciji s polimerazo (PCR) zato ne morejo
vezati, posledica pa je odsotnost produkta. Dobimo t.i. ni¢ni alel, vidimo le drug
homologni produkt in preuc¢evani osebek nepravilno prepoznamo kot homozigoten,

ocena heterozigotnosti pa je glede na Hardy-Weinbergovo ravnoteZje prenizka. Ni¢ni
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aleli so pogosti, zato je treba upostevati njihov vpliv v populacijski Studiji (Goldstein in

Schlétter, 1999).

Pozitivne lastnosti uporabe mikrosatelitov v populacijskih raziskavah so visoka stopnja
genetske raznolikosti in heterozigotnosti, nevtralna evolucija, kodominantnost in
enostavno mendelsko dedovanje. Ker so mikrosateliti visoko polimorfni, lahko med

seboj lo¢ujemo zelo sorodne populacije na ozkem geografskem obmocju (Goldstein in

Schlétter, 1999).
2.4 POPULACIJSKO GENETSKE STUDIJE TUJERODNIH SARENK

Pri domorodnih Sarenkah so bile opravlje stevilne molekularne genetske analize, ki so
temeljile na alocimih, mtDNA, mikrosatelitih, jedrnih sekvencah, sekvencah spolnih
lokusov, SNP-jih (angl. single nucleotide polymorphism) in celo na genomskih
asociacijskih S$tudijah in sekvenciranju naslednje generacije (Bagley in Gall, 1998;
Brunelli in sod., 2010; Finger in sod., 2009; Heath in sod., 2008; Hecht in sod., 2013,
2012; Johnson in sod., 2007; Nielsen, 1999; Simmons in sod., 2009). Vecina $tudij je
ugotovila nizko intraspecifi¢no diferenciacijo, ki je posledica kompleksne in relativno
mlade evolucijske zgodovine. Obalne in celinske linije so med izmenjavo glacialnih in
interglacialnih pleistocenskih obdobij med kolonizacijami veckrat prisle v sekundaren
stik, ki je vodil v introgresijo. Poleg tega pa so odnosi med linijami zabrisani tudi zaradi
Cloveskih translokacij. Kljub prepoznavnosti te vrste pa je bilo na tujerodnih
populacijah zunaj ZDA narejenih malo populacijsko genetskih $tudij, Se najve¢ v
Patagoniji. V cilskem delu Patagonije so na osnovi alocimov ocenili, da je genetska
raznolikost naturaliziranih populacij precej visoka in podobna tistim pri domorodnih
(Carcamo in sod., 2015; Gajardo in sod., 1998). Z mikrosateliti so ugotovili razlike med
»starejSimi«, naturaliziranimi populacijami in sodobnimi ribogojniskimi linijami
(Consuegra in sod., 2011). Pri analizi dela zaporedja MHC I1-B pa so pri naturaliziranih
populacijah ugotovili manjSo genetsko pestrost kot pri ribogojniskih populacijah in
pozitivno selekcijo za nekatere alelne variante (Monzon-Arguello in sod., 2013). V
argentinskem delu Patagonije so z mikrosateliti ugotovili, da imajo naturalizirane
anadromne in rezidentne populacije isti izvor (Pascual in Bentzen, 2001). Za te
populacije so Riva Rossi in sod. (2004) na osnovi kontrolne regije mtDNA sklepali, da
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izvirajo iz rezidentnih Sarenk iz porecja reke McCloud, kar je verjetno napacen
zakljucek, saj so uporabljali le 188 bp dolga zaporedja, na osnovi katerih se ne da

lo¢evati med O. m. stonei in ostalimi podvrstami.

Drugje po svetu populacijsko genetske raziskave Sarenk vecCinoma temeljijo na
ribogojniskih populacijah in pobeglih osebkih. V Evropi so Gross in sod. (2007) z
mikrosateliti analizirali ribogojniSke Sarenke iz srednje in vzhodne Evrope in ugotovili,
da je opazena heterozigotnost in povprecno Stevilo alelov na lokus podobno kot pri
Shasta ribogojniski liniji iz Kalifornije. Martsikalis in sod. (2014) so z PCR-RFLP
analizo mtDNA ugotovili prisotnost dveh skupin haplotipov pri Sarenkah v grskih
ribogojnicah, medtem ko je Glover (2008) na primeru pobeglih osebkov v norveskih
fjordih pokazal, da mikrosatelite lahko uporabljamo tudi pri iskanju ribogojnic, ki so

odgovorne za pobege.

V Auvstraliji so Ward in sod. (2003) z mikrosateliti ter Farrington in sod. (2004) z
alocimi ugotovili skupen izvor ribogojnisSkih in naturaliziranih populacij in na sploh
nizko genetsko pestrost obeh. Na Kitajskem pa so Zhao in sod. (2008) primerjali
Sarenke iz kitajskih ribogojnic z ameriskimi in evropskimi ter ugotovili, da so
plemenske jate, ki izvirajo iz prvih uvozov iz Koreje in iz kasnejSih uvozov iz ZDA ter

Japonske najbolj podobne ribogojniski liniji Donaldson.
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3 MATERIAL IN METODE
3.1 RAZSIRJENOST NATURALIZIRANIH POPULACIJ SARNEKE V EVROPI

Da bi ugotovili razsirjenost naturaliziranih populacij Sarenk v Evropi, smo opravili
podroben pregled literature. Ker je o tej temi na razpolago zelo malo znanstvene
literature v angle$¢ini, smo se osredoto€ili na strokovna porocilih o ribiStvu, nacrte za
izvajanje ribiSkega opravljanja, porocila o tujerodnih vrstah, porocila projektov ipd.
Podatke o naturaliziranih populacijah smo kriti¢no presojali na podlagi njihovih virov in
jih razdelili v $tiri skupine: podatek smo preverili sami, podatek je bil objavljen v
recenziranem znanstvenem prispevku po letu 1990; podatek je bil objavljen v
recenziranem znanstvenem prispevku pred letom 1990; podatek je bil objavljen v
nerecenziranem t. j. strokovnem oz. tehni¢nem prispevku; podatek je bil povzet po
zanesljivem osebnem viru. Zanesljivost vsakega podatka smo ocenili tudi z vidika
stopnje naturaliziranosti: populacija je naturalizirana, ni podpornega vlaganja;
populacija je potencialno naturalizirana, saj je razmnozevanje v naravi prisotno, a zaradi
podpornega vlaganja ne moremo vedeti, ali bi populacija prezivela tudi brez vlaganja;
populacija se le obfasno razmnozuje v naravi (podporno vlaganje je prisotno); status

populacije ni znan.
3.2 OPIS VZORCNIH MEST IN PREUCEVANIH VZORCEV

Populacijsko genetsko analizo Sarenk smo opravili na petih skupinah vzorcev (Priloga A
in B):

(i) Pristne naturalizirane populacije. To so populacije, ki se brez podpornega vlaganja
redno razmnozujejo v naravi. Vzorci teh populacij so bili iz Slovenije, Francije, Italije,

Avstrije, Svice in z Norveske.

(i1) Populacije s podpornim vlaganjem. To so populacije, kjer so kljub rednemu oz.
pogostemu razmnozevanju v naravi prisotni tudi novi vnosi. Vzorci teh populacij so bili

iz Slovenije, Svice in s Hrvaske.
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(ii1) Sarenke iz evropskih ribogojnic so vkljucevale vzorce iz Slovenije, Bosne in

Hercegovine ter z Norveske

(iv) Sarenke iz kalifornijskih ribogojnic so vklju¢evale $tiri najpogostejie komercialne

linije, ki se uporabljajo v Kaliforniji (Coleman, Pit, Mount Shasta, Mount Whitney).

(v) Za domorodne populacije Sarenk iz celinskih voda Kalifornije smo uporabili
genetske podatke iz dveh obseznih Studij filogeografije in populacijske genetike
domorodnih Sarenk (Bagley in Gall, 1998, Brunelli in sod., 2010). V analizo smo
vkljucili tudi neobjavljene genetske podake domorodnih populacij Sarenk iz Kalifornije
in robnega obmoc¢ja Oregona. Te podatke so nam posredovali dr. Molly R. Simmons
(sekvence mtDNA) in prof. Bernie May ter dr. Rachel E. Stephans (mikrosatelitni
podatki) z Univerze Davis v Kaliforniji, Oddelek za zootehniko (University of

California, Davis, Department of Animal Science).

Na osnovi sekvencnih zaporedij smo analizirali 240 Sarenk s 46-ih vzor¢nih mest, od
katerih so bile na 18-ih pristne naturalizirane populacije, na 18-ih populacije s
podpornim vlaganjem, Sest populacij je bilo iz Evropskih ribogojnic in Stiri iz
kalifornijskih ribogojnic. K zgornjim vzorcem pa smo dodali $e 81 vzorcev iz 15-ih
domorodnih populacij in iz treh kalifornijskih ribogojnic, ki smo jih analizirali le po
odseku spolnega kromosoma OmyY1 (Priloga A, Slika 3). V analize pa smo vkljucili Se
sekvence mtDNA in odseka OmyY1 838-ih osebkov iz Ze objavljenih raziskav (Bagley
in Gall, 1998; Brunelli in sod., 2010).

Analizo mikrosatelitov smo izvedli na 1047-ih vzorcih z 42-ih vzorénih mest, od katerih
so bile na 15-ih pristne naturalizirane populacije iz Evrope, v 15-ih populacije s
podpornim vlaganjem iz Evrope, dve z otoka Reunion, Sest populacij je bilo iz
evropskih ribogojnic in §tiri iz kalifornijskih ribogojnic. K tem vzorcem smo dodali e
niz podatkov z mikrosatelitnimi genotipi 754-ih vzorcev iz 23-ih vzor¢nih mest
domorodnih populacij Sarenk iz Kalifornije in robnega obmocja Oregona, s posebnim
poudarkom na porecju reke Sacramento. Ker so bili ti podatki Se surovi in neobdelani,
smo alelne dolzine uskladili tako, da smo v obeh laboratorijih na vseh mikrosatelitnih

lokusih, ki smo jih uporabili, genotipizirali po 30 enakih vzorcev iz razli¢nih vzorénih
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mest iz Evrope, in na osnovi primerjave alelnih dolzin standardizirali mikrosatelitno

genotipizacijo.

a)

Slika 3: Zemljevidi z ozna¢enimi mesti vzoréenja, podroben opis je v Prilogi A in B: (a) domorodne
populacije iz Kalifornije (neobjavljene sekvence lokusa OmyY1 ter neobjavljeni mikrosatelitni genotipi);
(b) domorodne populacije iz ZDA in Kanade - z vijoli¢no so oznacena vzoréna mesta iz Bagley in Gall
(1998) z zeleno pa vzor¢na mesta iz Brunelli in sod. (2010); (c) evropske populacije Sarenke — z oranzno
so oznacene naturalizirane populacije, z modro populacije s podpornim vlaganjem in z rjavo ribogojniske
populacije.

Figure 3: Map of sampling sites, detailed description of all sites can be found in Appendix A and B: (a)
Californian native populations (unpublished OmyY1l sequences and unpublished microsatellite
genotypes); (b) native populations from USA and Canada — purple sampling sites are from Bagley and
Gall (1998) and green from Brunelli et al. (2010); (c) European rainbow trout populations — orange
sampling sites are genuine naturalised populations, blue are populations with supportive stocking and

brown are hatchery rainbow trout.
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3.3 POMNOZEVANJE V VERIZNI REAKCHI S POLIMERAZO (PCR),
DOLOCANJE NUKLEOTIDNEGA ZAPOREDJA IN GENOTIPIZACIJA
MIKROSATELITNIH LOKUSOV

3.3.1 Sekven¢na zaporedja

V verizni reakciji s polimerazo (PCR) smo z zacetnima oligonukleotidoma 5'-CCA CTC
TTT ACG CCG GTA G-3' (Brunelli in sod. 2010) in 28RIBa (Snoj in sod., 2010)
pomnoZzevali kontrolno regijo (CR) mtDNA in krajSa odseka njenih robnih sekvenc.
Pomnozeni fragmenti so bili po odstranitvi slabSe Citljivih zacetnih delov in po
poravnavi dolgi 1259 bp in so se raztezali med mestoma L15635 in L235. Tak
pomnozen odsek je poleg CR (1003 bp) vseboval $e celoten zapis tRNAPhe (68 bp) in
delna zapisa za tRNAPro (22 bp) in za 12S rRNA (167 bp). Pogoji reakcije so bili:

- zaCetna denaturacija 95 °C 3 min

- denaturacija 94 °C 50s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 60 °C 50s 32 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 65 s

- kon¢no podaljsevanje 72 °C 3 min.

Pri nekaterih slabSe ohranjenih vzorcih, kjer je bil Ccitljiv obseg v smeri 5'-3'
podpovprecno kratek, ker je signal ugasnil po priblizno 480 bp, smo si pomagali Se z
dodatno PCR amplifikacijo, ki je vkljucevala zaCenta oligonukleotida CytR (Bernatchez
in Danzmann, 1993) in 28RIBa. Tako smo pomnozili $e krajsi odsek CR med mestoma

L15635 in L27 ter ga dodali k obstoje¢emu delnemu zaporedju. Pogoji reakcije so bili:

- zaCetna denaturacija 95 °C 3 min
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- denaturacija 94 °C 45s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 55 °C 45s 32 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 60 s

- kon¢no podaljsevanje 72 °C 3 min.

Pri samcih smo poleg odseka CR z zacetnima oligonukleotidoma OMY1 SNP (5'-GAC
GTT GTG GCA ATA GAT C-3'in 3-CGA TTA GAA AGG CCT GCT TG-5', Brunelli
in sod., 2008) pomnozevali §e odsek OmyY1 (1058 bp) spolnega Y kromosoma. Samce
smo dolo¢ili, tako da smo najprej odsek OmyY 1 poizkusili pomnoziti na vseh vzorcih v
5 pl. Vzorci, pri katerih smo ta odsek uspesno pomnozili so bili zagotovo vzorci
samcev. Ce smo le lahko smo oba odseka (CR in OmyY 1) pomnozili pri istih osebkih.
Pogoji reakcije so bili:

- zaCetna denaturacija 95 °C 3 min

- denaturacija 94 °C 50s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 63,5 °C 50s 30 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 60 s

- kon¢no podaljsevanje 72 °C 3 min.

Oba odseka smo pomnozevali v 25 mikrolitrskih reakcijah, ki so vsebovale:

- ve¢inoma 20-200 ng vzoréne DNA,

- 1 uM vsakega zaCetnega oligonukleotida,
- 0.2 mM vsakega nukleotida (dNTP),

- 1.5 mM MqCl,,

- 1 X PCR pufra,

- 1 U polimeraze Taq (Thermo Scientific).
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Petmikrolitrske reakcije pa so vsebovale:

- veC¢inoma 10-50 ng vzoréne DNA,

- 0,2 uM vsakega zacetnega oligonukleotida,
- 0,04 mM vsakega nukleotida (ANTP),

- 0,3 mM MgCl,,

- 1 x PCR pufra,

- 0,2 U polimeraze Taq (Thermo Scientific).

V primerih, ko pri omenjenih pogojih nismo mogli pomnoziti izbranega odseka tudi po
veé ponovitvah, smo uporabili visoko u¢inkovito polimerazo KOD Hot Start (Novagen).
V tem primeru smo pri pomnozevanju mtDNA s zacetnima oligonukleotidoma 5'-CCA

CTCTTT ACG CCG GTA G-3'in 28RIBa uporabili naslednje pogoje:

- zaCetna denaturacija 95 °C 3 min

- denaturacija 95°C 10s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 60 °C 10s 40 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 15s

- kon¢no podaljsevanje 72 °C 7 min.

Pri PCR-pomnozevanju odseka OmyY1 s polimerazo KOD Hot Start pa smo uporabili

naslednje pogoje:

- zaCetna denaturacija 95 °C 3 min

- denaturacija 95 °C 10s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 60 °C 7s 35 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 7s

34



Stankovi¢ D. Genetika naturaliziranih populacij $arenk (Oncorhynchus mykiss) v Sloveniji.
Dokt. disertacija. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniska fakulteta, 2015

- kon¢no podaljsevanje 72 °C 7 min.

Tudi tu sta bila oba odseka pomnoZena v 25 mikrolitrskih reakcijah:

- ve¢inoma 20-200 ng vzoréne DNA,

- 0.15 uM vsakega zacetnega oligonukleotida,
- 0.2 mM vsakega nukleotida (dNTP),

- 1.5 mM MgSQ,,

- 1 x PCR pufra,

- 0.5 U KOD polimeraze Hot Start (Novagen).

Petmikrolitrske reakcije pa so vsebovale:

- ve¢inoma 10-50 ng vzoréne DNA,

- 0,3 uM vsakega zacetnega oligonukleotida,
- 0,04 mM vsakega nukleotida (ANTP),

- 0,3 mM MgCl,,

- 1 x PCR pufra,

- 0,1 U polimeraze Taq (Novagen).

Vse reakcije so bile izvedene v namiznem mikroprocesorsko vodenem termostatu
GeneAmp ® PCRSystem2720 (AB Applied Biosystems).

Cis¢enje produktov PCR je bilo opravljeno bodisi v podjetiu Macrogen

(http://www.macrogen.com/eng/)(Nizozemska), bodisi z encimom ExoSap, tako da je

bil na 10 pl produkta dodan 1 pl meSanice encima in PCR pufra (1:1). Inkubacija je
potekala 45 minut pri 37 °C, deaktivacija pa 15 minut pri 80 °C. Doloc¢anje nukleotidnih
zaporedij je bilo prav tako opravljeno v podjetju Macrogen, pri ¢emer je pri CR
sekvenciranje potekalo v obeh smereh (5-CCA CTC TTT ACG CCG GTA G-3'in
28RI1Ba ali CytR in 28RI1Ba), pri odseku OmyY1 pa le v eno smer (3-CGA TTA GAA
AGG CCT GCT TG-5).
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Tako pridobljene sekvence smo popravili in sestavili s programom Sequencher 4.8
(Gene Codes Corporation, Michigan, USA) ali pa s programom ChromasPro verzija
1.33 (Technelysium, South Brisbane, Australia) in jim odstranili zaporedja zacetnih

oligonukleotidov.
3.3.2 Mikrosatelitni lokusi

Pomnozevanje izbranih mikrosatelitnih lokusov smo izvedli s fluorescentno ozna¢enimi
zaCetnimi oligonukleotidi (Preglednica 3). Lokuse smo pomnozevali v §tirih reakcijah:
lokus omm1050, omm5186 in omm1172 (multipleks 7); lokus omm21077, omm1089 in
omm1086 (multipleks 8); lokus omm1070, omm1279 in omm1108 (multipleks 9); in
lokus omm1130, 1083 in 1046 (mulitpleks 10). Za izhodiS¢ne pogoje reakcije smo
uporabili pogoje iz Simmons (2011), ki pa smo jih dodatno optimizirali za vsak
multipleks. Mikrosatelitne lokuse smo pomnozevali po posebnem »touchdown«
protokolu, ki omogoc¢a uspe$no pomnozevanje v primeru, da so temperature vezanja
zacetnih oligonukleotidov precej razlicne. Ta protokol vkljucuje postopno znizevanje
temperature vezanja zacetnih oligonukletoidov vsakih nekaj ciklov pomnozevanja, s
¢imer se izognemo pomnozevanju nespecificnih nukleotidnih zaporedji. Za vse PCR

reakcije smo uporabili polimerazo KAPA 2G Fast (Kapa Bosystems) in naslednji

protokol:

- zaCetna denaturacija 95 °C 3 min

- denaturacija 95 °C 10s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 68-60 °C* 20s 5 ciklov
- podaljSevanje 72C 1s

- denaturacija 95 °C 10s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 58-50 °C*  20s 5 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 1s
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- denaturacija 95 °C 10s

- vezanje zacetnih oligonukleotidov 50-42°C*  20s 5 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 1s

- denaturacija 95 °C 10s

- vezanje zaCetnih oligonukleotidov 50 °C 20s 30 ciklov
- podaljSevanje 72 °C 1s

- kon¢no podaljsevanje 72 °C 7 min.

*V vsakem ciklu smo temperaturo znizali za 2°C.

Vse multiplekse smo pomnozevali v 10 mikrolitrskih reakcijah, ki so vsebovale:

- ve¢inoma 20-200 ng vzoréne DNA,

- 0,228 uM vsakega od treh parov zacetnih oligonukleotidov,
- 0.2 mM vsakega nukleotida (ANTP),

- 1 x PCR pufra z ze dodanim MgCly,

- 0,2 1 U polimeraze KAPA2G Fast DNA (Kapa Biosystems).

V primerih, ko smo Zeleli pomnoZiti le enega od lokusov iz posameznega multipleksa,
smo uporabili enake pogoje za PCR reakcijo, le volumen preostalih parov zacetnih

oligonukleotidov smo nadomestili z vodo.
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Preglednica 3: Uporabljeni zacetni oligonukleotidi pri pomnozevanju mikrosatelitov (ime, razpon
velikosti, osnovni motiv, nukleotidno zaporedje zaéetnega oligonukleotida, barvna znacka ter GenBank
pristopna Stevilka z referenco objave, ¢e obstaja).

Table 3: Primers used for neutral microsatellite markers analysis (name, size range, core motif, primer
sequence, fluorescent dye, and GenBank accession number with the publication reference if exists).

Multipleks Ime Nukleotidno zaporedje zaCetnega oligunkleotida Barvna Reference
znaCka
Multipleks 7 omm1050 F: TGTCTGGGATGGCACTATCTTC 5-FAM AF346694
R: AGCTGTAACATTTCAGGGATCATC 1
omm5186 F: TGACCACAGCAGACATATAGCCAG JOE  BV212286
R: GCTTGTGTTGGGTTTGATATAGGG 2
omm1172 F: CACTCACCACCAACTACTAACCA NED  AF469960
R: GAGAGAGGGAAGCAGATACATACA
Multipleks 8~ omm1077 F: GGCTGACCAGAGAAAGACTAGTTC 5-FAM AF352748
R: TGTTACGGTGTCTGACATGC 3
omm1089 F: GCAGCTCCTGTTTTCTATGTG JOE  AF352758
R: CTGAGATGCAGTGCCTTAGAC 3
omm1086 F: GTATGCTTCACAATTGCACTG NED  AF352755
R: CCTGTTCAGCTCAAACTCAC 3
Multipleks 9 omm1070 F: GACAGGTTGTGTCGAATGGA 5-FAM AF375019
R: GGTGGGATTCAGTGTGTTAAAC 4
omm1279 F: GCGTGCCTGTTTGTTCATAF: GATG JOE  AF470043
R: CTGCCTGCAGAGAGCTGAGTAGTT
omm1108 F: CACAGGTGAGAACATGCCGCTAAT NED  AF352769
R:AGAGCGGGAGCAAATGTGACAGATAG 3

A

Multipleks 10 omm1130 F: GAGAGATCGAGGAAGAAGATAACA 5-FAM AF375031
R: GCTGCTTCTCTTTTTAGCCAC 4

omm1083 F: GCCCTGACCAACCTAACACA JOE  AF352751
R: TGTCTGACATTCGGTTAGTAGTGG 3

omm1046 F: CAGGCACTATAATGGCAC NED  AF346693
R: GCCCACGAGTTACAAGA 1

! (Rexroad in sod., 2002a)
2 (Coulibaly in sod., 2005)
® (Rexroad in sod., 2002b)
* (Rexroad in sod., 2001)
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Fluorescentno oznaceno pomnozeno DNA (1.5 pl — 2 pl) smo zmesali s formamidom
(9,86 pl) in dolzinskim standardom GENESCAN-ROX 500 (Applied Biosystems) (0,14
ul) in jo genotipizirali na avtomatskem kapilarnem dolo¢evalniku nukleotidnih

zapored;ji (sekvenatorju) ABI-3130 xI GeneMapper Software 3.7 (Applied Biosystems).

Mikrosatelitne genotipe smo obdelali s programom GeneMapper 4.0 (Applied
Biosystems), v katerem ozna¢imo razpon velikosti za doloc¢en alel mikrosatelita (npr. od
177 do 178 bp), saj je dolzina enega in istega alela mikrosatelita pogosto razli¢na za
nekaj desetink (npr. 171.6, 171.8, 172.0). Ker pa je pri avtomatskem od¢itavanju
mikrosatelitov lahko dolzina napa¢no poenostavljena (npr. 171 in 172, Ceprav je
osnovni motiv dolg 2 bp), smo podatke pregledali e ro¢no, nato pa izvozili dejanske,
torej decimalne vrednosti dolzin mikrosatelitov ter jih poenotili s programom TANDEM
1.07 (Matschiner in Salzburger, 2009). Program dolo¢i dolzino osnovnega motiva ter
decimalne vrednosti pravilno poenoti tako, da je vsaka naslednja dolzina vedja za
dolzino osnovnega motiva. Nedvoumna odstopanje od osnovnih motivov, na primer

nedvoumne enonukleotidne prekinitve in zamike motiva pa smo popravili rocno.

3.4 ANALIZA POPULACIJSKE STRUKTURE TUJERODNIH SARENK
3.4.1 Sekven¢na zaporedja

Za primerjavo tujerodnih populacij z domorodnimi smo v $tudijo vkljucili Se podatke iz
dveh obseznih populacijsko genetskih Studij Sarenke (Bagley in Gall, 1998; Brunelli in
sod. 2010). Na podlagi raziskave populacijsko genetske strukture domorodnih populacij
Sarenk i1z Kalifornije, Nevade in Idaha (Bagley in Gall, 1998) smo rekonstruirali 1055
bp dolgo poravnavo sekvenc CR iz 520 osebkov iz 30-ih populacij — poravnane
sekvence so pripadale 37-im haplotipom. Poravnava, ki smo jo rekonstruirali na osnovi
filogeografske raziskave domorodnih Sarenk iz PacifiSkega povodja ZDA (Aljaska,
Idaho, Kalifornija, Montana, Oregon in Washington) in Kanade (British Columbia)
(Brunelli in sod., 2010), pa je vkljucevala sekvence CR in OmyY1 lokusa spolnega
kromosoma 318-ih samcev iz 56-ih populacij. 610 bp dolge poravnane sekvence CR so

pripadale 38-im haplotipom, medtem ko so 969 bp dolge sekvence OmyY1 lokusa
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pripadale 13-im haplotipom. Sekvence so bile poravnane z nasimi v programu MAFFT
v. 7 (Katoh in Standley, 2013) in ro¢no pregledane s programom AliView v. 1.12
(Larsson, 2014).

Ker so se nase sekvence CR s sekvencami iz Bagley in Gall (1998) ter s sekvencami iz
Brunelli in sod. (2010) le delno prekrivale (Slika 4), smo analize izvedli v $tirih locenih
paralelah: samo na nasih sekvencah (poravnava A), na poravnavi nasih sekvenc s tistimi
iz Bagley in Gall (1998) (poravnava B), na poravnavi naSih sekvenc s tistimi iz iz
Brunelli in sod. (2010) ( poravnava C) in na poravnavi, ki vkljuuje vse sekvence

(poravnava D).

- iLiezia!
s
164

L15647
L16660
L68

KO NTROLNE# REGIJA

o 0o w® >

Slika 4: Shema poravnav sekvenc kontrolne regije. Sekvence smo analizirali v §tirih paralelah: le na nasih
sekvencah (poravnhava A, 1189 bp); na poravnavi nasih sekvenc in sekvence iz Bagley in Gall (1998)
(poravnava B, 1055 bp); na poravnavi nasih sekvenc in sekvenc iz Brunelli in sod. (2010) (poravnava C,
610 bp); ter na poravnavi nasih sekvenc, sekvenc iz Bagley in Gall (1998) in sekvenc iz Brunelli in sod.
(2010) (poravnava D, 468 bp).

Figure 4: Dataset sequence composition for CR analyses in this study, which were conducted in four
parallels: only on our sequences (Dataset A, 1189 bp), on our sequences trimmed and aligned with
sequences from Bagley and Gall (1998) (Dataset B, 1055 bp), on our sequences trimmed and aligned with
sequences from Brunelli et al. (2010) (Dataset C, 610 bp), and on all sequences aligned and trimmed
accordingly (Dataset D, 468 bp).
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3.4.1.1 Genetska pestrost tujerodnih in domorodnih populacij $arenke

Oceno genetske pestrosti smo podali s pomoc¢jo osnovnih kazalcev genetske pestrosti
(haplotipska (H) in nukleotidna pestrost (w) ter fiksacijski indeks (Fst)) in tudi s krivuljo
kopicenja haplotipov.

Haplotipsko in nukleotidno pestrost smo izracunali s programom DnaSP v. 5.10.1
(Librado in Rozas, 2009). V istem programu smo na podlagi koalescencnih simulacij
izraCunali razmerje med obema pestrostma (H in ) pod pogoji genskega ravnovesja.
Ker za oceno tega razmerja program zahteva efektivno velikost populacije (0), smo to
ocenili na podlagi domorodnih populacij Sarenk (Bagley in Gall, 1998). Simulacijo smo
izvedli v programu MIGRATE-n v. 3.6.5 (Beerli, 2006) z uporabo Bayesove statistike
in s privzetimi nastavitvami, kot to predlagajo Simon in sod. (2011).

V programu DnaSP v. 5.10.1 smo izracunali tudi Fst, Ki poda stopnjo diferenciranosti
populacij. V programskem orodju R v. 3.0.2 (R Core Team, 2013) smo z Mann-
Whitneyevim testom primerjali povprecno diferenciacijo med domorodnimi

populacijam s povpre¢no diferenciacijo med tujerodnimi populacijami.

Genetsko pestrost tujerodnih in domorodnih populacij smo primerjali §¢ s postopkom
rarefakcije oz. s krivuljo kopi¢enja haplotipov v programu EstimatesS 9.1.0 (Colwell in
sod., 2012). S tem pristopom smo primerjali tujerodne populacije z razli¢nimi
evolucijskimi linijjami domorodnih Sarenk ne glede na velikost vzorca. Ker krivulja
predstavlja narascanje Stevila haplotipov kot funkcijo mere truda, vloZenega v njihovo
iskanje, lahko s tem pristopom preverimo Se, kako dobro so povzorcene posamezne
preucevane skupine (Colwell in Coddington, 1994; Colwell in sod., 2004). Pri izracunih
smo uporabili 100 naklju¢nih izbir in izracun krivulje Mao Tau (Colwell in sod., 2012).
Krivulje kopicenja haplotipov s 95 % intervalom zaupanja smo najprej izracunali za vse
tujerodne populacije skupaj in za vse domorodne populacije skupaj, potem pa Se za
razlicne evolucijske linijje domorodnih Sarenk posebej (Sarenke iz severnega dela
endoreicnega obmocja Great Basin, Sarenke iz porecja reke Columbia, Sarenke iz
porecja reke McCloud, Sarenke iz pore¢ja reke Sacramento, anadromne Sarenke iz

osrednje Kalifornije), za evropske in ameriSke ribogojniske Sarenke posebej in za obe
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kategoriji evropskih Sarenk (pristne naturalizirane Sarenke in populacije s podpornim
vlaganjem). Posamezne skupine oz. kategorije smo interpolirali na najmanjSe Stevilo
osebkov v vzorcu. Stevilo haplotipov v populacij smo ocenili z neparametri¢no cenilko
ICE (angl. incidence based coverage estimator), pri kateri Stevilo haplotipov ocenimo na
podlagi prisotnosti (incidence) haplotipov in ne na podlagi Stevilénosti (abundance)
haplotipa v vzorcu. Za oceno pestrosti smo uporabili Se Simpsonov indeks pestrosti, ki
ocenjuje verjetnost, da dve naklju¢ni enoti pripadata istem haplotipu. Statisticna
znalilnost razlik je bila preverjena z neprekrivanjem 95 % intervala zaupanja krivulj
kopi¢enja in z neparametriénim Mann-Whitneyevem U testom v programskem orodju R
v. 3.0.2 (R Core Team, 2013).

Demografska zgodovina o0z. genske posledice razlicne geografske ekspanzije med
domorodnimi in tujerodnimi Sarenkami so bile testirane s testom nenadne ekspanzije
(angl. mismatch analysis; Li, 1977), za kar smo uporabili poravnavo D (468 bp).
Dobljeno distribucijo paroma primerjanih distanc smo v programu Arlequin v. 3.5
(Excoffier in Lischer, 2010) primerjali z modelom populacijske ekspanzije s pomocjo
generaliziranega nelinearnega postopka najmanjSega kvadrata (Schneider in Excoffier,
1999). Statisticna signifikantnost ustreznosti modela je bila ocenjena z vsoto
kvadriranih odklonov in s Harpendingovim indeksom (angl. raggedness index; 10,000

ponovitev).
3.4.1.2 Mrezna analiza haplotipov

Mrezo haplotipov smo izracunali v programu Arlequin s strategijo najmanjSe vpete
mreze (angl. minimum spanning network, MSN) in jo izrisali v programu Gephi 0.8.2-
beta (Bastian in sod., 2009). Za izraun mreze nismo uporabili vrzeli, ampak samo

nukleotidne zamenjave.

Ceprav se mrezna analiza haplotipov ponavadi uporablja za prikaz genealogije
haplotipov, smo jo mi uporabili za vpogled v genetsko strukturiranost znotrja tujerodnih
in domorodnih sarenk. Iz poravnave D (468 bp) nukleotidnih zaporedji domorodnih
populacij smo izracunali in izrisali MSN mreZo haplotipov, nato pa primerjali frekvence

haplotipov pri domorodnih populacijah s frekvencami pri tujerodnih populacijah. Ker
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smo v analizo vkljucili podatke iz treh neodvisnih raziskav (Bagle in Gall, 1998;
Brunelli in sod., 2010; lastni podatki) z razliéno velikimi vzorci, smo namesto

absolutnih frekvenc haplotipov primerjali relativne frekvence.
3.4.1.3 Analiza molekularne variance

Stopnjo raznolikosti med domorodnimi in tujerodnimi populacijami smo dolocili z
analizo molekularne variance (angl. analysis of molecular variance, AMOVA), ki smo
jo izraCunali v programu Arlequin v. 3.5 (Excoffier in Lischer, 2010). AMOVA smo
izracunali za $§tiri nacine zdruzevanja: (i) med evolucijskimi linijami; (ii) med vsemi
domorodnimi populacijami znotraj vsake linije; (iii) med razlicnimi kategorijami
tujerodnih populacij (pristne naturalizirane $arenke, populacije s podpornim vlaganjem,
in ameriSke ter evropske ribogojniske populacije); (iv) in med vsemi tujerodnimi

populacijami.

Iz tega, kako je varianca razporejena med skupinami, lahko sklepamo na izvor
tujerodnih Sarenk, ¢e jih primerjamo z razli¢nimi evolucijskimi linijami in njihovimi
kombinacijami. Tako bi zdruzevanje tujerodnih Sarenk z njihovimi izvornimi
domorodnimi populacijami pojasnilo vecji delez variance kot pa zdruzevanje tujerodnih
Sarenk z njim manj sorodnimi populacijami. Drugace povedano: ¢e bi pravilno dolocili,
katere so izvorne domorodne populacije, bi morala biti varianca med njimi in

tujerodnimi populacijami majhna ali celo zanemarljiva (May in sod., 2006).

Pri vseh primerih smo analizo molekularne variance dolocili na osnovi paroma
primerjanih genetskih razdalj, statisti¢cno znacilnost analiz pa smo testirali z 10.000
permutacijami originalnega niza podatkov. P-vrednost smo modificirali z
Bonferronijevo korekcijo (Cabin in Mitchell, 2000; Rice, 1989).

3.4.2 Mikrosateliti
3.4.2.1 Uspesnost genotipizacije

V statisti¢no analizo smo vkljucili le osebke, kjer je bila uspeSnost genotipizacije visja

od 70 % mikrosatelitnih lokusov. Vzorcev, pri katerih nismo uspeli pomnoziti in
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prebrati ve¢ od treh lokusov tudi po treh ponovitvah, nismo analizirali. V prvi ponovitvi
smo pomnozili celoten multipleks, v drugi pa le izbran lokus. Genotipe osebkov smo
testirali s programom Micro-Checker (Van Oosterhout in sod., 2004), da bi odkrili ni¢ne

alele, zdrse polimeraze (angl. stuttering) in izpad alelov.

V programu Genepop v. 4. 2. (Raymond in Rousset, 1995; Rousset, 2008) smo z
uporabo vezavnega neravnovesja (angl. linkage disequlibrium, LD; Slatkin in Excoffier,
1996; Slatkin, 1994) preverili neodvisnost izbranih mikrosatelitnih lokusov. Dobljene
vrednosti za odstopanja od LD (vrednosti o) so bile korigirane s pomocjo
Bonferronijevega korekcijskega testa (angl. Bonferroni correction test; Rice, 1989;
Cabin in Mitchell, 2000). Pri verjetnostnih testih je bila uporabljena markovska veriga
(angl. Markov chain) (Guo in Thompson, 1992; Raymond in Rousset, 1995) z 10.000
dememorizacijskimi koraki, 100 serijami in 1.000 iteracijami na serijo. Domorodne in

tujerodne populacije so bile neodvisno testirane za vezavno neravnovesje.
3.4.2.2 Populacijsko genetski parametri

Genetsko raznolikost, izrazeno s (efektivnim) Stevilom in frekvenco alelov in opaZeno
ter pricakovano heterozigotnostjo (Hg, Hp) ob upostevanju Bonferronijeve korekcije,
smo izracunali v programu GenAlEx 6.5 (Peakall in Smouse, 2012). V istem programu

smo izracunali tudi povprec¢no $tevilo alelov na lokus (angl. allelic richness, Ag).

Informacijo o populacijski strukturi in paritvenem sistemu smo ugotavljali tudi s
pomocjo individualnega fiksacijskega indeks Fs, populacijskega fiksacijskega indeksa
(Fir) in subpopulacijskega fiksacijskega indeksa (Fsr).

Za predstavitev odnosov med osebki smo v programu Populations 1.2.32 (Langella,
2002) izracunali populacijsko drevo na osnovi deljenih alelnih razdalj (angl. shared
allele distances, DAS; Jin in Chakraborty, 1994) s sosedsko pridruzitveno metodo.

Podporo drevesu smo ugotavljali s samovzor¢nejem s stotimi ponovitvami.

Genetsko raznolikost med vzorci smo graficno predstavili tudi z DAPC, ki smo jo
izracunali s paketom adegent (Jombart in Ahmed, 2011) v programu R (Priloga C).

Razvrs¢anje z zaporednimi K-povprecji (angl. k-means) smo izvedli z Bayesovim
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informacijskim kriterijem (BIC). Na podlagi desetih zaporednih analiz smo ocenili
ustrezno $tevilo skupin, ki smo ga uporabili pri analizi glavnih komponent. Stevilo
ohranjenih glavnih komponent smo dolo¢ili z optimizacijo vrednosti a, medtem ko smo

zadrzali vse diskriminantne funkcije.

Razvrs¢anje v genetsko populacijske podskupine smo ugotavljali tudi na osnovi
Bayesove statistike v programu STRUCTURE v. 2.3.4 (Falush in sod., 2003, 2007;
Hubisz in sod., 2009; Pritchard in sod., 2000), kot so predlagali Porras-Hurtado in sod.
(2013). Podatke smo obdelali v treh lo¢enih podatkovnih nizih: samo domorodne
populacije, samo tujerodne populacije, vse populacije. Za analizo smo uporabili model
mesSanja (angl. admixture model), povezane alelne frekvence med populacijami (angl.
correlated allele frequencies) in LOCPRIOR model (Hubisz in sod., 2009). MCMC
veriga je tekla 500 000 generacij, po tem ko smo zacetnih 100 000 generacij zavrgli.
Stevilo skupin (angl. cluster) K je bilo dolo¢eno med ena in osem. Za vsako vrednost K
smo naredili pet ponovitev. Da smo preverili konvergenco MCMC verige, smo celotno
analizo dvakrat ponovili. NajverjetnejSe Stevilo skupin smo v programu Structure
Harvester (Earl in Holdt, 2011) dolo¢ili na osnovi LnP(D) in ad hoc statistike AK
(Evanno in sod., 2005). Ker AK statistika primerja razlike v varianci najvecjega verjetja
pri dveh zaporednih modelih (K = n, K = n+1), vrednosti AK pri K = 1 ne moremo
izraCunati. V primeru da smo pri katerem od nizov podatkov na osnovi AK dolocili dve
skupini (K = 2), smo preverili Se obnasanje povprecnih vrednosti LnP(D). Opazen padec
rasti LnP(D) Sele po K = 2 je tako pomenil dodatno potrditev nase izbire. Z obliko
krivulje LnP(D) smo si pomagali tudi ob nizkih vrednostih AK, kjer dodeljevanje
vzorénih mest populacijam ni bilo konsistentno med ponovitvami, kar smo preverili
grafi¢no in v programu CLUMPP v 1.1.2 (Jakobsson in Rosenberg, 2007). Ta program
poda parameter H', ki je ocena podobnosti dodelitve vzorcev v skupine med
posameznimi ponovitvami. Informativnost uporabe vzorénih mest pri LOCPRIOR

modelu smo ocenili s parametrom r.

Da bi ocenili podstrukture v odkritih skupinah, smo na nizu z vsemi populacijami
opravili $e hierarhi¢no analizo (Vahi in sod., 2007), spomocjo katere izlocamo najbolj

diferencirano skupino. Pri tem pristopu je MCMC veriga ravno tako tekla 500 000
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generacij, potem ko smo zacetnih 100,000 generacij zavrgli, testirane vrednosti K pa
smo izbrali glede na posamezen primer. Pri analizi podatkovnega niza z vsemi
populacijami smo prvi korak ponovili S¢ z USEPOPINFO modelom, ki je izpeljava
LOCPRIOR modela. Medtem ko se pri LOCPRIOR modelu verjetnost uvrstitve vzorca
v eno od skupin razlikuje med posameznimi vzor¢nimi mesti, USEPOPINFO model
omogoca uporabo izvora samo pri poljubnih populacijah (Murgia in sod., 2006). V nasi
analizi smo pri domorodnih populacijah upostevali izvor, pri tujerodnih pa ne. Rezultate

smo grafi¢no predstavili s programskim orodjem R v. 3.0.2 (R Core Team, 2013).
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4 REZULTATI
4.1 RAZSIRJENOST NATURALIZIRANIH POPULACIJ SARENKE V EVROPI

Pregled literature je potrdil prisotnosti Sarenke v Sestnajstih drzavah, ki smo jih v
grobem razdelili na tri velike geografske regije: Fenoskandinavija (Svedska, Norveska
in Finska); srednja Evropa in Balkanski polotok (Nemé&ija, Avstrija, Svica, Lihtenstajn,
Madzarska, Slovenija, Hrvaska in Bosna in Hercegovina); ter zahodna in juzna Evropa
(Zdruzeno kraljestvo, Francija, Italija, Spanija in Portugalska). Skupno smo nasteli 132
obmocji, kjer se Sarenke v naravi redno ali obasno razmnozujejo oz. so se, od tega je
33 obmogdji vecjih (daljsi odseki rek, pritoki velikih jezer ...) in 99 manj$ih z natan¢nimi
koordinatami. Na vseh obmocjih najdemo 48 pristnih naturaliziranih populacij brez
podpornega vlaganja, pri 37-ih populacijah je prisotno podporno vlaganje, pri 29-ih
populacijah je razmnozevanje v naravi le ob¢asno, medtem ko 18-im populacijam nismo
mogli dolociti statusa. Od vseh populacij smo jih 36 preverili sami, 12 pa smo jih
povzeli po recenziranih znanstvenih prispevkih, natisnjenih po letu 1990, 75 smo jih
povzeli po znanstveni literaturi, natisnjeni pred letom 1990 oz. po nerecenziranih
strokovnih ali tehni¢nih prispevkih, porocilih projektov in drugi literaturi, medtem ko
smo dve populaciji povzeli zgolj na podlagi osebne komunikacije (preglednica 4 in slika
5). Raziskavo »Razsirjenost naturaliziranih populacij Sarenke v Evropi« smo predstavili
tudi v ¢lanku »Rainbow Trout in Europe: Introduction, Naturalization, and Impacts«

(Stankovi¢ in sod., 2015).

Najvec¢ naturaliziranih populacij smo zabelezili v Sloveniji, kjer mnoge naseljujejo tudi
nespremenjene ali malo spremenjene vode: zgornji tok ISke s pritokom Zalo, vec
manjsih pritokov Soce (Brinta, Volarja, Godic¢a in Kozjak) in Idrijce (Kazarska grapa,
Bukovska grapa, Orehovska grapa, Dabrcéek, Bela, Majnski potok, Kanomljica in
Studenec ter TrebusCica s pritokom Hotenjo) ter Nadiza. Poleg Slovenije take vode
najdemo tudi v Awvstriji (nekateri potoki v Kalkalpen Nationalpark, reka Gail), Svici
(nekateri pritoki alpskega dela Rena), na Hrvaskem (Ljuta, Jadro in Zrnovnica) in v
Italiji (nekateri potoki v Nasrodnem parku Dolomiti Bellunesi in nekateri potoki v

naravnem rezervatu VVal Tovanella).
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Preglednica 4: Naturalizirane populacije Sarenk v Evropi z okvirnimi koordinatami (vedja obmocja z
naturaliziranimi populacijami nimajo koordinat) in podatki o prisotnosti drugih salmonidnih wvrst.
Populacije so razporejene v §tiri tipe oz. kategorije: naturalizirane populacije brez podpornega vlaganja
(Nat); potencialno naturalizirane populacije, ki se sicer redno razmnozujejo v naravi, a jih zaradi
podpornega vlaganja ne moremo obravnavati kot pristne naturalizirane populacije (PV), populacije, ki se
le obCasno razmnozujejo v naravi (ObR) in populacije z neznanim statusom (?). Zanesljivost podatka oz.
vira je ocenjena s tremi ocenami: populacijo smo preverili sami (a), populacija je bila opisana v
recenzirani znanstveni literaturi po letu 1990 (b); populacija je bila opisana v starejsi znanstveni literaturi
(pred letom 1990) oz. je bila opisana v nerecenziranih strokovnih prispevkih, porocilih projektov oz.
drugje (c).

Table 4: Naturalised rainbow trout populations recorded in Europe. Coordinates give approximate
locations and serve for orientation purposes; where observations were made over larger areas no
coordinates are given. If data on the presence of other salmonids is available it is given. Populations are
categorised into four types: genuinely self-sustaining population with no supportive stocking (Nat);
populations, where spawning or wild-bred juveniles is observed regularly in nature, but their status cannot
be resolved with certainty as supportive stocking is on-going (PV); populations, where only occasional
natural reproduction has been recorded (ObR); and populations with unknown status (?). Reliability of the
source is graded in the following way: the population was checked by one of the authors (a); the
population was documented in the reviewed scientific literature published since 1990 (b); the population
was documented in the older scientific literature, in technical reports or other, grey, literature (c).

Obmogje Koordinate Drugi  Tip Vir Opombe
salmonidi

FENOSKANDINAVIJA

Svedska
Jezero Viggen s pritokom 60.33°N Ne Nat Svérdsonin
Dammbécken v blizini kraja 15.93°E Nilsson, 1985°
Hedemora, Dalarna
Manjsi potok med jezeroma 64.55° N ObR Svérdson in Razmnozevanje je bilo
Storsjouten in Tasjon, Jamtland 15.06° E Nilsson, 1985° nazadnje zabeleZeno 1.
1966.
Nekateri pritoki jezera Vattern, PV  Svérdson in RazmnoZevanje je
drugega najve¢jega jezera na Nilsson, 1985° opaZeno le pri
Svedskem posameznih osebkih.
Jezero Dromsetjarn, Vastra ? ObR Curry-Lindahl, Populacija je bila
Gotaland 1985° opisana I. 1965.
Jezero Stortjarn, Vésternorrland 63.77°N ObR Curry-Lindahl, RazmnoZzevanje je bilo
17.99°E 1985° nazadnje zabeleZeno 1.
1966.
Norveska
Jezero Brennfjellvatnan blizu 69.33°N Nat Gammelseter Populacija je bila
Skibotn, Storfjord-Tromsg 20.37°E in Dgnnum, nazadnje zabeleZena l.

1994; Hindar in 1993; 1. 1995 je bilo
sod., 1996  obmogje obdelano z
rotenonom.

se nadaljuje
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Obmocje Koordinate Drugi Tip Vir Opombe
salmonidi
Visokogorsko jezero Potta in 62.43° N Ne Nat Gammelszter Sarenke so bile vloZzene
pripadajoci potok Flatbekken, Ser- 9.32°E in Dgnnum, v prvi polovici 60-ih let.
Trondelag 1994; Hindar in
sod., 1996°

Jezero Setervatna in reka Sjglda, 62.52°N Da Nat Gammelsater Sarenke so bile zadnji¢
Mgre og Romsda 7.62°E in Dgnnum, vlozene 1. 1974;
1994; Hindar in razmnozevanje je bilo
sod., 1996°  zadnji¢ potrjeno 1. 1994.

Pritok jezera Skogseidvatn, 60.22° N ObR Hindaretat.,, Leta 1995 je hilo

Hordaland 5.87°E 1996° zabeleZenih 0+ osebkov;
pobegov iz bliZnje
ribogojnice ne moremo

izkljuciti.

Potok Krakstadelva, pritok Reke  59.66° N Ne Nat Aaleurdetat, Populacijaje bila zadnji¢

Hobglelva, juzno od Osla 10.89°E 2003 zabeleZena 1. 2013.

Umetno jezero v ob¢ini Nordre ? ObR Hindar et at.,

Land, Oppland 1996°

Jezero Skottvaatnet, Oppdala 61.83° N Lund, 2007° Vlaganje v reki

9.48°E ObR Gudbrandsdalslagen,

iztoku jezera $e vedno
prisotno.

Reka Os juzno od Bergna; 60.19° N Da Nat Sagrovinsod., Leta 1994 je bilo

priblizno 100m gorvodno od ustja 5.47°E 1996" zabelezenih 0+ osebkov,

medtem ko so bile
prejsnje leto tu ujete
samice z ikrami;
morfologija in analiza
lusk ne kazeta
ribogojniskega izvora.

Reka Ims, Rogaland 58.90° N Da PV Jonssonin Med raziskovanjem
5.96°E sod., 1993° migracij in rasti vlozenih
Sarenk so bile 1. 1978
ujete tudi mladice; v
blizini ulova so bile
najdene tudi drstne jame.

Finska
Nekateri pritoki reke Vantaa v Da ObR Saurainsod.,
juzni Finski 2003 Urho in
Lehtonen,
2008°
SREDNJA EVROPA IN BALKANSKI POLOTOK
Nemcije
Zgornji tok reke Weisse Elster, Nat Fiillner in sod.,
Sachsen 1996"
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Obmogje Koordinate Drugi  Tip Vir Opombe
salmonidi
Potok Walluf blizu Martinsthal, 50.08° N Ne Nat Schweversin  Med letoma 1987 in
Hessen 8.11°E Adam, 1990° 1990 so bile mladice
redno ulovljene z
elektroribolovom.
Weihe, pritok reke Suhl v pore¢ju  50.98° N ObR Schweversin  Gostota Sarenk je
reke Weser blizu Wildeck, Hessen  9.98° E sod., 2005° ocenjena na priblizno
2000 osebkov na hektar,
vkljuéno z 0+ in 1+
osebki.
Glonn, Moosach, Wielebach in Se ObR Leuner insod.,
nekaj drugih potokov na vigjih 2000;
nadmorskih vi§inah, Oberbayern MacCrimmon,
1971°
Potok GroRe Lauter v Lauterach,  48.26° N ObR LaRleben, Populacija je bila
o c vlozena 1. 1902 in je
Oberbayern 9.58°E 1964 obstala priblizno 50 let.
Nekaj pritokov Bodensee-Obersee, Da Nat DuBlingin Na obmoc¢ju Bodenskega
Baden-Wiirttemberg Berg, 2001; jezera je vlaganje Sarenk
Peter, 1997° prepovedano od I. 1998;
zaradi prekrivanja
drstnih jam naj bi bile
Sarenke soodgovorne za
upad populacij
domorodnih poto¢nih
postrvi.
Avstrija
Enknach, Matig in Walder Ache,  48.26° N PV  Hager, 1964° V 60-ih letih je bilo
pritoki reke Inn blizu Braunau am  13.04°E razmnozevanja $arenke
Inn, Oberdsterreich redno opazeno.
Zgorni tok reke Traun, 47.94°N PV  Silligato in Sarenke, vkljuéno z 0+,
Oberdsterreich 13.80°E Gumpinger, predstavljajo 17 % vseh
2005° rib.
Reka Alm juzno od Griinau im 47.84°N PV  Silligato in Sarenke, vkljuéno z 0+,
Almtal, Oberdsterreich 13.95°E Gumpinger, predstavljajo 15-39 %
2005° vseh rib.
Nekateri potoki v Kalkalpen 48.78° N Da Nat Berg, 2005; Med letoma 2000 in
Nationalpark, Oberdsterreich 14.40°E Honsing- 2005 je tu potekal
Erleburg, 2005° obsezen projekt
izjavljanja Sarenk.
Zgornji tok Mure Da PV  Wiesnerin sod.
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Obmodje Koordinate Drugi  Tip Vir Opombe
salmonidi
Mura v okrozjih Murau, Judenburg Da PV Foramitti., Sarenka je druga
in Knittelfeld, Steiermark 2008° najpogostejsa riba (13,5
%); mladice se pojavljajo
v majnhih gostotah.
Mura s stranskimi pritoki med Da PV Foramitti., Mladice se pojavljajo v
Triebendorf in Aibl, Steiermark 2008° visokih gostotah.
Reka Méll, Kérnten Da Nat
Poplavni gozd Hirschfeld ob Muri, 47.17°N Da PV  Foramitti., Miladice se pojavljajo v
Steiermark 14.43°E 2008° visokih gostotah.
Poplavni gozd St Peterer ob Muri, 47.19°N Da PV Foramitti., Mladice se pojavljajo v
Steiermark 1459°E 2008° visokih gostotah.
Mura blizu Thalheim, Steiermark Da PV Foramitti.,
2008°
Reka Enns med Selzthal in 47.59°N Da Nat Foramitti., Sarenke so najpogostejsa
Gesduse Nationalpark, Steiermark 14.51° E 2008° vrsta (49 %).
Zgornji tok reke Laftnitz ? Da ? Wolfram in
Mikschi, 2007°

Zgornji tok Drave med 46.75° N Da Nat Standhartinger, 0+ ujeti z
Oberdrauburg in Sachsenburg, 13.19°E 2012° elektroribolovom.
Kérnten
Potok Kleine Erlauf, 48.08°N PV Jungwirthin  V 70-ih so bile 0+
Niederdsterreich 15.09° sod., 1980 Sarenke redno ujete z

Zgornji tok reke Gail, Karnten 46.70° N Da Nat Honsing-

12.79°E Erlerburg,
2007°
Lammer, pritok reke Salzach, 47.66° N Da Hauer, 2007¢
Salzburg 13.17°E
Reka Pielach, Niederdsterreich PV  Jungwirth in
sod., 1980°
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elektroribolovom.

Po vlaganju v tirolski
zgornji tok blizu izvira
reke so se Sarenke
razsirile dolvodno v
Korosko, tu so se
naturalizirale; posledi¢no
je razmerje med
Sarenkami in poto¢no
postrvjo naraslo z 20 % :
80 % na 70 % : 30 %
med letoma 1994 in
2004.

V 70-ih so bile med
elektroizlovi ob¢asno
ujete posamezne 0+
Sarenke.
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Obmogie Koordinate_ 29 = Tip Vir Opombe
salmonidi
Svica
Akumulacija Lago di Livigno 46.63° N PV  Feuerstein
o osebna
1020°E komunikacija®
Nekatera visokogorska jezera PV  Feuerstein
osebna
komunikacija®
Sarenka je najpogostejsa
riba; zaradi nevarnosti
. . — Peter, 1997; kompeticije s potocno
Alpski del Rena vkljuéno s pritoki Da Nat Wittenberg,  postrvjo, ki je v upadu,
Bodenskega jezera ¢ : . I
2005 je vlaganje na obmodje
Bodenskega jezera
prepovedano od I. 1995
Lihtenstajn
Od 30-ih let je razmerje
med Sarenko in
domorodno poto¢no
postrvjo naraslo od 1:10
. .. Kindle, 1983; do 10:1; gostota Sarenk
Vse nizinske vode (porecje Rena) Da Nat 2006° je ostala visoka tudi po
vec kot desteletju
prepovedi vlaganja v
Lihtenstajnu in okoliskih
obmogdjih.
Madzarska
. . Potocna postrv ni bila
0
Torok-patak, gorovje Borzsony 47'900 N Da Nat Harkf;‘ in Sallai, zabeleZena v recentnih
18.97°E 2004 e .
ihtioloskih raziskavah.
. . 48.48° N Horvath osebna
Josva patak, gorovje Aggtelek 20.60° E Da Nat komunikacija
Slovenija
Analiza uporabe
.. y . o . mikrohabitata ni razkrila
.Zgiomj ! tOk. Isk§ s pritokom Zala, - 45.88° N Da Nat Modice, 1995° kompeticije med Sarenko
juzno od Ljubljane 15.52°E . "
in domorodno poto¢no
postrvjo.
Brinta, pritok Volarje (Soca), blizu 46.24° N Da  Nat a
Kamnega 13.66° E
.y . N . . 46.19°N a
Godica, pritok Soce, blizu Tolmina 13.779F Da Nat
Kozjak, pritok Soce, blizu 46.27°N Nat
Kobarida 13.62°E
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Obmodje Koordinate Drugi Tip Vir Opombe
salmonidi
Dabrscek, pritok Soce, Idrijce 46.12° N Nat 2
Dolenje Trebuse 13.89°E
Bukovséica, pritok Idrijce, blizu 46.13° N a
Cerkneda 13.92°F Nat  ZZRS, 2010d
Jesenica, pritok Soce, blizu 46.12° N a
Cerknega 13.940 Da Nat ZZRS, 2010d
. " Vincenzi in
Zgornji tok Idrijce Da Nat sod., 2011°
Trebus¢ica, blizu Gorenje Trebuse 46.03° N Da Nat °
13.83°E
Majnski potok, pritok Idrijce, blizu 45.98° N Da Nat °?
Idrijske Bele 13.96° E
Bela, pritok Idrijce, blizu Idrije 45.96° N Da Nat °?
13.97°E
Kanomljica, pritok Idrijce, blizu 46.03° N Da Nat ZZRS, 2010d°
Idrija 14.03°E
Studenci, pritok Idrijce, blizu Idrija 46.05° N Da Nat ZZRS, 2010d°
13.91°E
Hotenja, pritok Trebuscice 46.09° N Da Nat °?
13.86°E
Nadiza 46.24° N Da Nat °*
13.46°E
Ribnica, pritok Save Bohinjke, 46.29° N Da PV PliberSek in V 80-ih je Sarenka
blizu Bohinjske Bistrice 13.92°E Podgornik, zamenjala poto¢no
2014° postrv; veéina $arenk ni

ribogojniskega izvora.
Mostnica, pritok Save Bohinjke, 46.29° N Da PV °?

blizu Bohinjske Bistrice 13.90°E

Lipnica, pritok Save, blizu 46.30° N Da PV ZZRS, 2010a°

Radovljice 14.22°E

Srednja in zgornja Sava do Medvod Da PV ZZRS, 2010a°

Gameljscica, pritok Save pri 46.13° N Da PV 8 0+ Sarenke so redno

Ljubljani 1449°E ulovljene, vendar ne
moremo izkljuciti
pobegov iz ribogojnice
Povodie.

KotredeSica, pritok Save pri 46.15° N ? Mrsié, 1935°  Ninovejsih opazanj.

Zagorju 14.99°E

Sopota, pritok Save pri Radecah 46.07° N Da PV °

15.13°E
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Obmogje Koordinate Drugi Tip Vir Opombe
salmonidi
Zgornji tok Poljanske Sore Da PV Budihnainsod.,
1998°
Mala voda, pritok Gradas¢ice pri ~ 46.06° N Da PV ZZRS, 2010b°
Polhovem Gradcu 14.31°E
Velka, pritok Drave 46.57°N Da PV ZZRS, 2010e°
15.34°E
Trziska Bistrica blizu Trzica 46.33° N Da PV 2
14.29°E
Zgornji tok Selske Sore Da PV Bertokin
Budihna, 1999°
Tezka voda, pritok Krke pri 45.78° N ? Mrsié, 1935°  Ninovejsih opazanj.
Novem mestu 15.18°E
Rateski potok, pritok Krke pri 45.83° N ? Mrsié, 1935°  Ninovejsih opazanj.
Novem mestu 15.22°E
Brsljinski potok, pritok Krke pri 45.82° N ? Mr3i¢, 1935°  Ni novejsih opazanj.
Novem mestu 15.15°E
Srednji in zgornji tok Krke PV  ZZRS, 2010c°
Hubelj, pritok Vipave pri 45.88° N Da PV °
Ajdovs&ini 13.91°E
Hribski potok, pritok Ljubljanice ~ 45.96° N Ne Nat °@
pri VVrhniki 1429°E
Potok Lokva blizu Postojne 45.81°N Ne Nat *?
14.13°E
Crni potok v Logatcu 4591°N Ne Nat *?
14.20°E
Reka Reka blizu Pivke ? Mrsi¢, 1935°  Ninovejsih opazanj.
Potok Stari Breg blizu Grosupljega 45.98° N ? Mrsi¢, 1935°  Naturalizirana populacija
14.66° E je zaradi onesnazenja
izginila ze pred |. 1935.
Zelimelj§cica, pritok Ljubljanice ~ 45.91° N ? Mrsi¢, 1935°  Ninovejsih opazanj.
blizu Ljubljane 14.56° E
Hrvaska
Gacka blizu Otocca 44.86° N PV MacCrimmon, Ninovejsih opaZan;.
15.22°E 1971°
Dretulja blizu Plaskega 45.08° N PV MacCrimmon, Ni novejsih opaZan;.
15.35°E 1971°
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Obmogje KoordinateDrugi ~ Tip Vir Opombe
salmonidi
Ljuta blizu Dubrovnika 42.53°N Nat Zupanci¢ in 0+ sarenke so redno
18.36° E Bogutskaya,  ulovljene; pobegov iz
2002a majhne ribogojnice
restavracije Konavovski
dvori ne moremo
popolnoma izkljuciti;
Sarenka je odgovorna za
lokalno izumrtje gaovice
Telestes metohiensis.
Korana in Plitvice 44.91°N PV  MacCrimmon, Ni novejsih opazanj.
15.62°E 1971°
Jadro pri Splitu 4354°N Nat Mrsi¢, 1935° 0+ Sarenke so redno
16.51°E ulovljene od 30-ih let
naprej; pobegov iz bliznje
ribogojnice ne moremo
popolnoma izkljuciti.
Zrnovnica pri Splitu 43.51°N Nat Sprem osebna Pobegov iz bliznje
16.54°E komunikacija® ribogojnice ne moremo
popolnoma izkljuciti.
Kanal Drave pri Prelogu 46.31°N PV Sprem osebna
16.52° E komunikacija®
Bosha in Hercegovina
Reka Bosha pri Sarajevu 43.83°N PV Mrsi¢, 1935°  Sarenke so bile vlozene
18.30°E na zacetku 20. stoletja;
konec 20-ih let so skoraj
izginile; danes so Sarenke
tu ponovno prisotne,
vendar njihovega statusa
ne moremo oceniti zaradi
rednega vlaganja.
Trebisnjica pri Bile¢i 42.83°N ? Mr3i¢, 1935°  Sarenke so bile vlozene
18.45°E na zacetku 20. stoletja; do
1. 1935 so bili 0+ osebki
in drstenje opazeni vsako
leto; zaradi obsezne
regulacije Trebisnjice v
60-ih letih je populacija
najverjetneje izginila.
v C
Suica blizu Livna 4381°N o MG 935" i hoveisih opazani;
17.23°E Sarenka se po trditvah
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lokalnih ribi¢ev tu ne
razmnoZzuje.
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v C
Struba s pritokoma Zabljak in 43.84°N ? Mrsié, 1935 Ni novejsih opazanj;
Bistrica pri Livnu 16.95° E Sarenka se po trditvah
lokalnih ribi¢ev tu ne
razmnoZzuje.
wer C
Boracko jezero in pritok pri 43.55° N PV MrSié, 1935 Ni novejsih opazanj.
Konjicu 18.03° E
ZAHODNA IN JUZNA EVROPA
Zdruzeno kraljestvo
Derbysher Wye pri Haddon Hill,  53.19°N Nat Frost, 1974;  Populacija je bila prvi¢
Anglija 1.64°W Welton in sod., opisana v 30-ih letih.
1995;
Worthington,
1941°
Reka Chess, Anglija 51.68°N PV Frost, 1974;  Populacija je zaradi
0.57°W Welton in sod., onesnaZenja z odplakami
1995; izumrla pred . 1971.
Eorthington,
1941°
Reka Lathkill, pritok Derbyshire  53.19° N ? Frost, 1974,
Wye, Anglija 1.69°W Welton in sod.,
1995;
Eorthington,
1941°
Carl Beck, pritok reke Lune, 54.60° N PV Welton, 1995°
Durham County, Anglija 212°W
Pritok Leigh Brook, ? Nat Frost, 1974°  Ninovejsih opazanj.
Worcestershire, Anglija
Jezero Ardochy Hill Loch, ? Nat Frost, 1974, Naturalizirana populacija je
Skotska Walker, 2003°  bila prisotna od zagetka 20.
stoletja do 60-ih let, ko je
izumrla.
Nekatere druge tekoce vode v ObR Welton, 1995; Sarenke se ob&asno
Veliki Britaniji Walker, 2003° razmnoZzujejo tudi v drugih
Britanskih teko¢ih vodah;
natanCen seznam teh
populacij je na voljo v
Welton (1995) za Anglijo in
Wales in v Walker (2003)
za Skotsko.
Francija
Akumulacija Bouillouses in 42.57°N Nat Delacoste in  Sarenke so bile prvi¢
pripadajo¢i potok I’Estibére, 2.00°E sod., 1997; vlozene 1. 1958, morda tudi
Pyrénées Kiener, 1986; prej.
Vivier, 1955°
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Jezero llhéou, Pyrénées 42.86° N ? Dumas, 1976; Sarenke so bile prvi¢
0.18°W Kiener, 1986; vlozene 1. 1935.
Vivier, 1955°
Jezero d'Oueil Negre, Pyrénées 42.85° N ? Dumas, 1976;
0.10°E Kiener, 1986;
Vivier, 1955°
Potoki Maurcillas, Campels in ? ? Dumas, 1976;
Gaube, Pyrénées Kiener, 1986;
Vivier, 1955°
Potok Jaur, département de ? ObR ?
I'Hérault département
Potok Nartuby, département du ? ObR ?
Var
Potok Pignans, département du ? ObR ?
Var
Potok Castellane, département du ? ObR °
Var
Potok La Roxa, département des  43.97° N PV @
Alpes-Maritimes 754°E
Potok Serran, département de ? ObR °
I'Ain
Italija
Lemme, pritok reke Orba, 4459°N Nat Bernini in sod., Sarenke so bile prvi¢
Allesandria 8.86° E 2006, Candioto vlozene v 30-ih letih.
in sod., 2011°
Gorzente, pritok reke Orba, 4461°N Nat Bernini in sod., Sarenke so bile prvi¢
Allesandria 8.74°E 2006, Candioto vlozene v 30-ih letih.
in sod., 2011°
Nekateri potoki v Parco Nazionale Nat Bianco, 1998;
Dolomiti Bellunesi Bon in sod.,
2008"
Nekateri potoki v Riserva naturale Nat Bianco, 1998;
Val Tovanella Bon in sod.,
2008"
Reka Savena, juzno od Bologne  44.35° N ? Bianco in
11.34°E Ketmaier, 2001;
Rizzoli in sod.,
1996°
Potok na jugo-zahodu Sardinije ? ? Orru in sod.,
2010°
Reka Alcantra in potoki gorovja Nat Tiglio, osebna

Nebrodi, Sicilija
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nadaljevanje preglednice 4. Naturalizirane populacije Sarenk v Evropi

Drugi

Obmocje KoordinateSalrnonidi Tip Vir Opombe
S'panija
Reka Manzares pri Madridu ObR Mac(ctrlmmon,
1971
Potoki v dolini Iruelas, Avila obr MacCrimmon,
1971
s 37.19°N MacCrimmon,
Reka Riofrio, Granada 4190 W ObR 1971°
. 36.74°N MacCrimmon,
Reka El Bosque, Cadiz 5 520 \\/ ObR 1971°
. . 40.74° N MacCrimmon,
Reka Cifuentes, Guadalajara 2 620 W ObR 1971°
MacCrimmon,
Reka Isuela, Huesca ObR 1971°
Portugalska
Reka Cévado, severna ObR Ribeiro in sod.,
Portugalska 2009 ¢
. Ribeiro in sod.,
Reka Minho, severna Portugalska ObR c
2009
Reka Douro, severna Portugalska ObR Rlbelrco in sod.,
2009
Reka Vouga, osrednja Portugalska ObR ZR(')BZ'EO in sod.,
Reka Mondego, osrednja ObR Ribeiro in sod.,
Portugalska 2009 ¢
) ObR Ribeiro in
Reka Mondego, osrednja .
Portugalska sod., 2009
ObR Ribeiro in
Reka Tejo, osrednja Portugalska sod., 2009 ©
. ) o ObR Ribeiro in
Nekateri potoki na Azorih in
sod., 2009 °

Madeiri
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Slika 5: Naturalizirane populacije $arenke v Evropi. Naturalizirane populacije brez podpornega vlaganja
(zeleno); potencialno naturalizirane populacije, ki se sicer redno razmnozujejo v naravi, a jih zaradi
podpornega vlaganja ne moremo obravnavati kot pristne naturalizirane populacije (rdece), populacije, ki

se le obcasno razmnozujejo v naravi, vkljucno s populacijami z neznanim statusom (sivo).

Figure 5: Naturalised rainbow trout populations recorded in Europe: genuinely self-sustaining population
with no supportive stocking (green); populations, where spawning or wild-bred juveniles is observed
regularly in nature, but their status cannot be resolved with certainty as supportive stocking is on-going
(red); populations, where only occasional natural reproduction has been recorded and populations with

unknown status (gray).
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4.2 POPULACIJSKA STRUKTURA TUJERODNIH SARENK
4.2.1 Sekven¢na zaporedja
4.2.1.1 Haplotipi mtDNA in spolnega kromosoma v analiziranih populacijah

Od 321-ih vzorcev Sarenke iz 61-ih populacij smo sami 240-im dolo¢ili mitohondrijske
haplotipe, medtem ko smo na osnovi genetskih podatkov v raziskavah od Bagley in Gall
(1998) in Brunelli in sod. (2010) rekonstruirali ¢ haplotipe pri 526-ih domorodnih
osebkih. Zaporedja lastnih vzorcev smo poravnali v 1189 bp dolgo poravnavo
(poravnava A) s sedemnajstimi polimorfnimi mesti, od tega je petnajst substitucij
razporejenih enakomerno po zaporedju, medtem ko se pri nekaterih vzorcih v poli-T
regiji pojavlja ena oz. dvo nukleotidna vrzel. Skupaj smo dolocili Sestnajst razli¢nih
haplotipov (poravhava A), od tega deset pri 101 vzorcu iz osemnajstih naturaliziranih
populacijah, trinajst pri 87-ih vzorcih iz osemnajstih populacij s podpornim vlaganjem,
devet pri 32-ih vzorcih iz Sestih evropskih ribogojnic in pet pri 20-ih vzorcih iz Stirih
ameriskih ribogojnic (Preglednica 5, Priloga A). Sedem haplotipov se pojavlja le pri eni
skupini, ostalih deset pa pri dveh ali ve¢ skupinah. Ceprav smo odkrili le en nov
mitohondrijski haplotip (MYS01L-EU), smo vsa nukleotidna zaporedja deponirali v
Genski banki (KP668852-KP668868), saj smo z uporabo nove kombinacije zacetnih
oligonukletotidov dobili daljsa zaporedja, kot so bila predhodno na razpolago.
Mitohondrijskim haplotipom, ki smo jih dolo¢il, smo dali nova imena in jih povezali s

haplotipi, dolo¢enimi iz drugih poravnav (Preglednica 6 in Priloga A).

Y haplotipe smo dolo¢ili vsem 312-im vzorcem. Zaporedja smo poravnali v 1 055 bp
dolgo poravnavo s Sestimi substitucijami. Skupaj smo dolocili le tri razlicne haplotipe.
Pri evropskih populacijah smo dolo¢ili en sam haplotip, obalni haplotip C1. Ta haplotip
je sploSno razsirjen in dominanten med obalnimi populacijami Sarenk vzdolz celotne
pacifiske obale. Poleg tega je bil to tudi skoraj edini haplotip, ki smo ga naSli pri
pretezno celinskih domorodnih Sarenkah iz Kalifornije. Druga haplotipa na tem
obmoc¢ju smo nasli le v potoku Cedar v dolini Surprise Valley v severovzhodni

Kaliforniji, in v potoku Dismal v dolini Warner Valley na skrajnem jugu Oregona. V
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potoku Cedar smo nasli celinski haplotip 12 in nov obalni haplotip C7, medtem ko smo
potoku Dismal nasli le nov haplotip C7 . Slednjega smo nasli tudi v dveh kalifornijskih
ribogojnicah - Coleman in Pit (Priloga A). Haplotip C7 smo deponirali v Gensko banko
pod zaporedno Stevilko KR067480. Ker Evropske populacije niso bile raznolike po
odseku OmyY1 spolnega kromosoma, smo vecino statisticnih analiz opravili le za

mitohondrijska zaporedja.
4.2.1.2 Genetska pestrost tujerodnih populacij $arenk

Genetsko pestrost tujerodnih populacij smo ocenjevali na osnovi poravnave B (1055
bp), ki vkljuCuje celotno zaporedje CR (Slika 4), in jo primerjali z domorodnimi
populacijami iz Bagley in Gall (1998).

Povprecna haplotipska pestrost (H) evropskih Sarenk je bila 0,904 £+ 0,007, povprecna
nukleotidna pestrost pa () 0,0031 = 0,0001. Medtem ko so imele Ribnica, Hotenja in
Ren najvisjo = (0,0039 £ 0,0009; 0,0039 + 0,0009; 0,0037 £ 0,0007) in zgornja Idrijca
najnizjo (0,0003 + 0,0002), so imele najvi§jo H Ribogojnica Povodje, Lipnica in
Ribnica (1,000 += 0,096; 1,000 + 0,126; 1,000 + 0,126), najnizjo pa zgornja Idrijca
smo nasli en sam haplotip (Bela, Brinta, Crni potok, Hribski potok, Kozjak, Majnski
potok, Predjamski potok, Konj$¢ak, Reka, ribogojnica PSata). V povprecju so imele
evropske populacije vi§jo H od domorodnih populacij, mepa tudi vi§jo m od vseh
domorodnih populacij, razen od anadromnih Sarenk iz osrednje Kalifornije. @ teh
kalifornijskih Sarenk je bila vi§ja kot pri pristnih naturaliziranih Sarenkah ter niZja kot
pri evropskih ribogojniskih Sarenkah in pri evropskih populacijah s podpornim
vlaganjem (Preglednica 5 in Slika 6).

Primerjava n in H tujerodnih populacij z vrednostmi pri simuliranih populacijah je

razkrila relativni primanjkljaj vrednosti m, saj bi ta morala biti vi§ja glede na izmerjeno

H (Slika 6).
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Preglednica 5: Genka pestrost evropskih in ameriskih Sarenk. St. haplotipov, odstotek zajetih haplotipov
(3t. alelov/ICE) in Simpsonov index pestrosti smo izratunali s krivuljo kopic¢enja haplotipov na vseh
vzorcih v liniji domorodnih $arenk oz. kategoriji evropskih populacij; interpolirali smo jih na najmanjse
Stevilo vzorcev v liniji oz. kategoriji (n =30; *; brez Sarenk iz kalifornijskih ribogojnic) ter pri zdruzenih
domorodnih vzorcih na $tevilo vzorcev v zdruzenih evropskih vzorcih (n=212; **). Nukleotidno (r) in
haplotipsko (H) pestrost smo izracunali samo za ne-interpolirane vrednosti.

Table 5: Genetic diversity within European and American rainbow trout. Number of haplotypes,
percentage of captured haplotypes (Allele#/ICE) and Simpson diversity index were calculated by
rarefaction analysis for the total number of individuals sampled per lineage or group; interpolated for the
minimum number of individuals sampled per lineage or group (n = 30) not including Californian hatchery
populations (*); and also for the minimum number of sampled individuals (n = 212) sampled when
comparing all europan to all native populations (**). Nucleotide () and haplotype (H) diversity were

calculated only for the total number of individuals sampled per lineage or group.

n st st. Simpsonov H b
haplotipov  haplotipov indeks
/' ICE (%)

EVROPSKE POPULACIJE 220 16 89 9,19 0,904 0,00307
Pristne naturalizirane populacije 101 10 100 6,98 0,867 0,00273
Pristne naturalizirane populacije * 30 9,18 85 6,26
Populacije s podpornim vlaganjem 87 14 90 9,23 0,900 0,320
Populacije s podpornim vlaganjem * 30 10,82 86 7,87
Evropske ribogojnice 32 9 92 7,19 0,889 0,00332

AMERISKE POPULACIJE 526 23 86 7,51 0,872 0,00420

AMERISKE POPULACIJE ** 220 18,7 79 7,38
Kalifornijske ribogojnice 20 5 84 2,93 0,711 0,00203
Anadromne $arenke iz 30 7 93 4,95 0,825 0,00388
osrednje Kalifornije
Sarenke iz pore&ja reke Sacramento 54 2 100 1,53 0,352 0,00143
Sarenke iz pore&ja reke Sacramento * 30 2 100 1,53
Sarenke iz pore&ja reke Kern 232 10 81 2,52 0,608 0,00202
Sarenke iz pore&ja reke Kern * 30 5,22 56 2,51
Sarenke iz severnega dela endoreiénega 100 7 57 1,87 0,475 0,00096
obmocja Great Basin
Sarenke iz severnega dela endorei¢nega 30 3,86 39 1,84
obmocja Great Basin *

Sarenke iz pore¢ja reke Columbia 51 4 86 1,71 0,416 0,00100
Sarenke iz pore&ja reke Columbia * 30 3,56 83 1,71

Sarenke iz pore&ja reke McCloud 41 2 100 2 0,512 0,00313
Sarenke iz poregja reke McCloud * 30 2 100 2
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Preglednica 6: Zaporedne Stevilke nukleotidnih zaporedij kontrolne regije, deponiranih pri Genski banki.
Ker smo v raziskavi uporabljali daljSa zaporedja (poravnava A), kot so na voljo iz filogeografskih Studij
domorodnih populacij $arenke (poravnava B - Bagley and Gall, 1998; poravnava C - Brunelli in sod.
2010), smo haplotipe lahko primerjali le deloma. RTDL21-EU (*) haplotip smo dolo¢ili le pri enem
vzorcu iz ribogojnice Coleman iz Kalifornije, USA. Glej tudi Sliko 4.

Table 6: GenBank deposition numbers of identified mitochondrial control region haplotypes (Dataset A),
with their correlations to the haplotypes inferred from shorter alignments from phylogeographical studies
of native rainbow trout populations (Dataset B - Bagley and Gall, 1998; Dataset C - Brunelli et al. 2010).
RTDL21-EU (*) haplotype was identified only in one individual from Coleman hatchery strain. Sea also
Fig. 4.

Poravnava
Zaporedna $t. v A (1189 bp) B C D Skupina
Genski banki (1055 bp) (610bp) (468 bp) haplotipov
KP668859 MYS03A-EU MYSO03A |
KP668862  MYS03B-RTDLI6EU  RTDL16
KP668863  MYS03B-RTDL20EU  RTDL20  MYSO03B I
KP668860 MYS03B-1-EU
KP668861 MYS03B-2-EU N
KP668866 MYS10-EU MYS10 1l
KP668868 RTDL21-EU* IV
KP668864 MY S03C-EU RTDL34 MYS03C Vv
KP668856  MYSOIK-RTDLOL-EU RTDLOL
KP668857  MYSOIK-RTDL28-EU RTDL2g MYSOIK VI
KP668855 MYS01K-1-EU .
KP668853  MYSO1G-RTDL27-EU  RTDL27
KP668852 MYSO01G-1-EU MYS01G VI
KP668854 MYS01H-1-EU RTDL36 MYSOIH VI
KP668858 MYSO1L-EU IX
KP668865 MY S08-EU RTDLO7  MYS08 X C
KP668867 RTDLO4-EU RTDLO4 XI D
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Slika 6: Graf nukleotidne (m) in haplotipske diverzitete (H) tujerodnih in domorodnih populacij ter
razmerje med obema diverzitetama pri simuliranih populacijah, ki so v genskem ravnovesju.

Figure 6: Plot of nucleotide () versus haplotype (H) diversity of the translocated and native populations.
Also shown is the expected relationship between nucleotide and haplotype diversity of simulated
populations under mutation-drift equilibrium.

Paroma primerjane genetske razdalje med vzorénimi mesti na osnovi F statistike so
podane v Prilogi D (Fst). Paroma primerjane vrednosti Fst med vzorénimi mesti
tujerodnih sarenkah so bile statisti¢no znacilno nizje (mediana Fst = 0,383) od paroma
primerjanih vrednosti pri domorodnih $arenkah (mediana Fst = 0,710) (P < 0,0001) in
od Fsr-jev med pari tujerodnih in domorodnih vzorénih mest mediana Fst = 0,565) (P <
0,0001).

Visoko genetsko pestrost tujerodnih Sarenk smo pokazali tudi s krivuljo kopicenja
haplotipov, saj imajo evropske populacije ve¢ haplotipov kot katera koli domorodna
linjja (Preglednica 5 in Slika 7). Statisticno znacilnost razlik smo potrdili z
neparametri¢nim testom (P < 0,001) in splo$nim neprekrivanjem 95 % intervalov
zaupanja med krivuljo kopicenja haplotipov pri evrospkih populacijah s krivuljami pri
ameriskih linijah; robno prekrivanje smo ugotovili le pri Sarenkah iz porecja reke Kern.

Narascanje Stevila haplotipov se pri vecini krivulj umiri in za¢ne priblizevati
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pricakovanemu Stevilu haplotipov, kar smo ocenili iz primerjave z neparametri¢no
cenilko ICE. Z vzorCenjem smo povsod, razen pri Sarenkah iz severenga dela
endorei¢nega obmocja Great Basin, zajeli vsaj 80 % priCakovanih haplotipov (St.
haplotipov/ICE, Preglednica 5). Visja genetska pestrost evropskih populacij je ostala
statisti¢no signifikantna (P < 0,001) po interpolaciji na najmanjsSe Stevilo vzorcev v
domorodnih linijah (30, anadromne Sarenke iz osrednje Kalifornije). Visjo genetsko
pestrost pred in po interpolaciji smo nadalje potrdili tudi s Simpsonovim indeksom (P <
0,001). Iz krivulje kopi¢enja haplotipov lahko sklepamo tudi, da je vzorec tujerodnih

osebkov katerim smo dolocili mitohodnrijsko zaporedje dovolj reprezentativen.

Podobne rezultate smo dobili tudi pri loCenem racunanju krivulj za pristne
naturalizirane populacije in za populacije s podpornim vlaganjem. Visje vrednosti obeh
skupin evropskih populacij od domorodnih linij so ostale statisticno znacilne (P <
0,001) tudi po interpolaciji na najmanjse Stevilo vzorcev. Ko pa smo skupaj zdruzili vse
ameriske linije in jih primerjali z evropskimi populacijami, se je razmerje obrnilo. Vse
ameriSke populacije skupaj imajo namre¢ signifikantno ve¢ haplotipov kot evropske (P
< 0,001); Simpsonov indeks je pri domorodnih populacijah ostal nizja (P < 0,001). Med

evropskimi populacijami smo nasli kar 55 % vseh haplotipov Sarenke.
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Slika 7: Krivulja kopicenja haplotipov pri evropskih in ameriskih Sarenkah. Krivulje smo izracunali
lo¢eno za domorodne linije in kategorije evropskih populacij ter za vse evropske populacije skupaj.

Figure 7: Allelic richness for European and American rainbow trout. Rarefaction analysis was conducted
separately for different native lineages, and categories of European populations and for all European

populations.
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Pri analizi nenadne ekspanzije (angl. mismatch analysis) smo pri primerjavi
porazdelitve paroma primerjanih razlik med haplotipi tujerodnih populacij odkrili dobro
ujemanje z modelno eno-modalno porazdelitvijo, medtem ko je bila pri domorodnih
populacijah porazdelitev bolj multimodalna, ujemanje z modelno porazdelitvijo pa je
bilo manjSe. Kljub temu da hipoteze demografske ekspanzije s testom vsote kvadriranih
paroma primerjanih odklonov nismo mogli ovrec¢i pri nobeni skupini, je Harpendingov
indeks pri domorodnih populacijah potrdil vec¢jo razprSenost okoli modelne krivulje
(Slika 8).

TUJERODNE POPULACIJE DOMORODNE POPULACIJE
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Slika 8: Test nenadne ekspanzije. Tujerodne populacije so levo in domorodne desno, k vsakem grafu sta
dodana Harpendingov indeks in test vsote kvadriranih paroma primerjanih odklonov (SSD).
Figure 8: Mismatch analysis for translocated (left) and native (right) populations with raggedness index

and sum of square deviations of the mismatch distribution (SSD).

4.2.1.3 Mrezna analiza haplotipov

Odnose med haplotipi Sarenk pri domorodnih populacijah smo rekonstruirali na osnovi
najboljSe minimalne vpete mreze (MSN) in jih primerjali s frekvencami haplotipov pri
tujerodnih populacijah. MreZze smo rekonstruirali iz poravnave B (1 055 bp), C (610 bp)

in kombinirane poravnave D (468 bp) brez upostevanja vrzeli. Ker so si bile mreze zelo
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podobne, predstavljamo le mrezo, rekonstruirano iz poravnave D (Slika 9a). Na osnovi
poravnave C (haplotipi, katerihi imena se za¢nejo z »MYS«) in D (haplotipi 1-XI) smo
med tujerodnimi Sarenkami dolo¢ili 11 haplotipov, na osnovi poravnave A (haplotipi,
katerih imena se za¢nejo »MY S« in konc¢ajo z »-EU«) in B (haplotipi, katerih imena se
zatnejo z »RTDL«) pa 16; ¢e bi upoStevali vtrzeli bi jih dolocili 17. Na osnovi
poravnave D smo pri domorodnih in tujerodnih populacijah skupaj doloc¢ili 40
haplotipov. Ujemanja med haplotipi, ki smo jih pridobili na osnovi razli¢nih poravnav

so prikazani v Preglednici 6 in Sliki 9b.

Na MSN so se haplotipi jasno razdelili v §tiri skupine (A, B, C in D), pri ¢emer med
tujerodnimi populacijami iz vsake skupine najdemo vsaj en haplotip (Slika 9). Medtem
ko je med domorodnimi populacijami centralni haplotip V najpogostejsi in haplotip 11
drugi najpogoste;jsi, je razmerje pri tujerodnih populacijah zamenjano. Opazne razlike v
frekvenci opazimo tudi pri haplotipih III in IV ter pri 8¢ enem haplotipu (ha sliki 9a
oznaceno z zvezdico), Ki je precej pogost pri domorodnih populacijah, pri tujerodnih pa

je odsoten. Gre za sestrski haplotip haplotipa VII.

Na sliki 9 je prikazana tudi filogeografska distribucija haplotipov po vzorénih mestih,
pri ¢emer so tu prikazani tudi haplotipi, doloceni na podlagi poravnave B (1 055 bp).
Haplotipe iz skupine A smo zabeleZili v skoraj vseh evropskih populacijah in ugotovili,
da je najpogostejsi haplotip MYS03B-RTDL16-EU. Med domorodnimi populacijami
smo ta haplotip odkrili pri Sarenkah iz pore¢ja reke Kern, pri anadromnih Sarenkah iz
juzne Kalifornije in pri Sarenkah iz porecja reke Sacramento, kjer je tudi dominanten.
Med evropskimi Sarenkami najpogostejsi haplotip iz skupine B (MYS01K-1-EU) Se ni
opisan pri domorodnihi populacijami (poravnava B), vendar pa sta bila sorodna
haplotipa RTDLO1, RTDL28 zabelezena pri Sarenkah iz jezera Goose (severni del
endorei¢noa obmodje Great Basin) in iz porecja reke Owyhee (del porecja reke
Columbia). Haplotipu MY S01K-1-EU nadrejen haplotip, MYS01K-1 (poravnava C), pa
je dominanten vzdolz obale Pacifika severno od Kalifornije. 1z skupine C smo med
evropskimi populacijami dolocili le haplotip MYSO08-EU, ki je sicer karakteristien za

anadromne Sarenke iz juzne Kalifornije. Iz najmanjSe skupine, skupine D smo pri
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evropskih Sarenkah prav tako nasli en sam haplotip (RTDL04-EU). Tega sta Bagley in

Gall (1998) predhodno zabelezila le med ribogojniskimi Sarenkami iz Kalifornije.
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11O MYSO3AEU V. @ MYSO3CEU
'@ MYS03B-1-EU, MYS03B-2-EU; () MYSOIK-1-EU
'@ MYS03B-RTDL16-EU MYSO1K-RTDLO1-EU
@ MYSO03B-RTDL20-EU & MYSO1K-RTDL28-EU

D MYSIO-EU  (VIL@ MYSOIH-EU

Slika 9: Filogeografska struktura evropskih in ameriSkih Sarenk. Minimalna vpeta mreza haplotipov

kontrolne regije s frekvencami (a); shema haplotipov z imeni, ki ustrezajo poravnavi D navedenimi pred
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simbolom, in z imeni, ki ustrezajo poravnavi A za simbolom (b); zemljevid vzorénih mest domorodnih
Sarenk s frekvencami haplotipov — sekvence iz Bagley in Gall (1998) (elipse, poravnava B); sekvence iz
Bruunelli in sod. (2010) (krozec, poravnava C) (c) in zemljevid vzorénih mest evropskih Sarenk s
frekvencami haplotipov (d). V MSN so relativne frekvence za domorodne in evropske Sarenke prikazane
druga ob drugi, pri ¢emer so frekvence pri domorodnih populacijah prikazane na levih straneh v obliki
polkrogov, frekvence pri evropskih populacijah pa so prikazane na desnih straneh v obliki pol-
osmerokotnikov; velikost obeh likov je proporcionalna relativni frekvenci domorodnih oz. evropskih
Sarenk. Haplotipi, doloceni iz kombinirane poravnave (poravnava D, 468 bp), ki smo jih dolocili tako
med domorodnimi kot med evropskimi populacijami, so obarvani, medtem ko so haplotipi, ki smo jih
dologili samo pri tujerodnih oz. samo pri domorodnih populacijah, beli. Crne pike na vozlis¢ih
predstavljajo izumrle ali manjkajoée haplotipe, ¢érte med vozlis¢i pa predstavljajo eno mutacijo. Skupine
haplotipov, rekonstruirane iz MSN, so oznacene s sivimi ¢rkami. Z zvezdico je oznaCen najbolj pogost
haplotip med v skupini C, ki pa ni priosten med tujerodnimi populacijami. Barve tortnih diagramov v
zemljevidih vzorcenja se ujemajo z barvami na mrezi; tudi tu so haplotipi, vzorc¢eni le med domorodnimi
0z. le med evropskimi Sarenkami, bele barve. Razlike med haplotipi, ki se izrazijo pri podrejenih
poravnavah (poravnava B, 1055 bp oz. poravnava C, 610 bp), so izraZzene z vzorci v tortnih diagramih.
Taksno barvno ujemanje pomeni isti haplotip pri dolo¢anju haplotipov na osnovi poravnave D, ujemanje
barve in vzorca pa pomeni isti haplotip pri dolo¢anju haplotipov na osnovi poravnave B ali C. Imena
haplotipov so razlozena v Preglednici 6, $tevilke vzorénih mest pa v Prilogi A.

Figure 9: Phylogeographic structure of European and American rainbow trout. Minimum spanning
network generated from control region sequences (a), haplotype assignments scheme (b), map of
sampling localities of native populations as inferred from Bagley and Gall (1998) (ellipses) and Brunelli
et al. (2010) (circles) (c) and map of sampling localities of translocated populations in Europe (d).
Relative frequencies for both native and translocated populations are presented side by side in the MSN,
with the frequencies of native populations in semi-circles on the left side of each node and the frequencies
of translocated population in semi-octagons on the right side. Unique haplotypes, inferred from the
combined dataset (dataset D, 468 bp), that were recorded in both native and translocated populations have
specific colours, while haplotypes that were recorded only in native populations or only in translocated
populations are white. The small black nodes represent extinct, unsampled or absent haplotypes, and each
straight line (independent of the length) corresponds to a single mutational step. Asterisk marks the most
common haplotype among native populations from the haplogroup C. Haplogroups in the MSN are
marked with grey letters. Colours of the pie charts in sampling maps correspond to colours of haplotypes
in the MSN; haplotypes that were recorded only in native populations or only in translocated populations
are again white. Differences in haplotype assignment that emerge when longer alignments are used
(Dataset B, 1,055 bp or Dataset C, 610 bp) are presented only in sampling maps with specific patterns
within coloured pie charts for each haplotype. Haplotype names are explained in Table 2 and sampling

location numbers are listed in the Supplementary table.
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4.2.1.4 Analiza molekularne variance

Z analizo molekularne variance (AMOVA) smo ugotavljali odnose med populacijami
Sarenk za ve¢ nacinov zdruzevanja. Molekularno varianco smo analizirali za poravnavo
B, C in D, pri ¢emer smo najboljSe rezultate dobili pri poravnavi D, saj ta zdruzuje
najvecje Stevilo domorodnih populacij Sarenk s celotnega obmocja naravne razsirjenosti

vrste.

Visok odstotek variance (46,8 %, P < 0,001) je potrdili delitev domorodnih Sarenk na a
priori dodeljene linije (anadromne Sarenke severno od rta Mendocino; anadromne
Sarenke iz osrednje Kalifornije; anadromne Sarenke iz juzne Kalifornije; Sarenke iz
porecja reke Sacramento; Sarenke iz porecja reke McCloud; Sarenke iz poreéja reke
Columbia; Sarenke iz porecja reke Kern in Sarenke iz severnega dela endorei¢nega
obmocja Great Basin; Preglednica 7). Po drugi strani pa so bile razlike med
kategorijami evropskih Sarenk (pristne naturalizirane populacije, populacije s
podpornim vlaganjem in evropske ribogojnice) nizke in statisti¢no neznacilne (2,9 %, P
=0.139). AMOVA je razkrila tudi vecje razlike med vzorénimi mesti oz. populacijami
(62,2 %, P < 0,001) kot znotraj njih (37,8 %), ko smo obravnavali vse vzorce skupaj. Ce
pa smo analizirali domorodne in evropske populacije lo¢eno, se je razmerje obrnilo bolj
v prid ve¢jih razlik znotraj vzor¢nih mest kot pa med posameznimi vzorénimi mesti
(Preglednica 7). V sploSnem je bila varianca med evropskimi populacijami na eni in
posameznimi domorodnimi linijami na drugi strani precej visoka in statistiéno znacilna.
NajniZjo varianco smo izmerili, ko smo evropske populacije primerjali s Sarenkami iz
porecja reke Kern (11 %, P < 0,005), medtem ko so bili odstotki variance pri primerjavi
primerjavi z anadromnimi Sarenkami iz juzne Kalifornije (51 %, P < 0,001). Ko pa smo
primerjali odstotek variance med evropskimi Sarenkami in kombinacijo dveh
domorodnih linij (anadromne Sarenke iz osrednje Kalifornije; Sarenke iz porecja reke

Sacramento), je ta postal zanemarljiv in statisti¢no neznacilen (-2,6 %, P = 0,554).
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Preglednica 7: Analiza molekularne variance (AMOVA) haplotipov kontrolne regije za ve¢ naéinov
zdruZevanjao (1-5). CCA = anadromne Sarenke iz osrednje Kalifornije, SAC = Sarenke iz poreéja reke
Sacramento, EU = Evropa, CA-USA = Kalifornija.

Table 7: Results from the analysis of molecular variance (AMOVA) among haplotypes at multiple

geographical scales (1-5). CCA = steelhead populations from Central California; SAC = Sacramento

River coastal rainbow trout; EU = Europe; CA-USA = California.

Vir variance DF SS Komponenta % Fiksacijski ~ Statisti¢na
variance  variance  indeksi znacilnost
(1) a) Med domorodnimi linijami 6 348.38 0.506 46.76 Fcr=0.468 P <0.000
b) Med vzorénimi mesti 72 195.68 0.248 2295 Fst=0.697 P <0.000
¢) Znotraj vzor¢nih mest 716 234.32 0.328 30.29 Fsc=0.431 P<0.000
(2) a) Med kategorijami evropskih 3 6.63 0.022 292 Fcr=0.029 P<0.139
Sarenk
b) Med vzorénimi mesti 34 63.92 0.275 36.57 Fst=0.395 P <0.000
¢) Znotraj vzorénih mest 156 71.08 0.456 60.51 Fsc=0.377 P <0.000
(3) a) Med vsemi vzorénimi mesti 123 647.10 0.587 62.18 Fst=0.622 P <0.000
¢) Znotraj vzor¢nih mest 918 327.82 0.571 37.82
(4) a) Med evropskimi Sarenkami in 2 322 -0.022 * -2.58 Fer=- P<0.554
CCA + SAC 0.026
b) Med vzorénimi mesti 40 106.24 0.347 4152 Fst=0.389 P <0.000
¢) Znotraj vzor¢nih mest 230 117.21 0.510 61.06 Fsc=0.405 P<0.000
(5) a) Med EU in CA-USA 1 1121 0.103 12.63 Fcr=0.029 P <0.005
ribogojnicami
b) Med vzorénimi mesti 43 77.66 0.249 30.54 Fsr=0.432 P<0.000
C) Znotraj vzorénih mest 202 93.50 0.463 56.83 Fsc=0.350 P <0.000
* Negativne vrednosti lahko dobimo, Ce je dejanska vrednost parametra 0.
*A negative variance component was calculated. A slight negative parameter estimate can result if the

parameter value is zero.

4.2.2 Mikrosateliti

4.2.2.1 Uspesnost genotipizacije

Na 12-ih mikrosatelitnih lokusih smo genotipizirali 1035 vzorcev tujerodnih Sarenk z
42-ih vzor¢nih mest. Najslabsi uspeh genotipizacije je bil pri vzorcih z otoka Reunion.
Zaradi pomembnosti teh vzorcev smo tu mejo uspesnosti genotipizacije znizali s 73 %
na 64 % oz. z osem na sedem uspesno genotipiziranih lokusov. Pri skupno sedmih

vzorcih je bil vsaj en lokus izrazen v trisomni obliki. Glede na to, da so bili ti vzorci
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najdeni izklju¢no v populacijah s podpornim vlaganjem, so to najverjetneje genotipi
sterilnih triploidnih Sarenk. Vlaganje triploidnih osebkov je vse pogostejsa praksa v
ribistvu, saj se taki osebki ne morejo razmnozevati. Teh sedmih vzorcih trisomnih
lokusov nismo upostevali v analizi. Trisomno izrazene lokuse smo nasli v Soci, Moli
(Awstrija) in v potoku La Roya (Francija). Pri 103 vzorcih tudi po treh ponovitvah pri
genotpizaciji nismo bili dovolj uspeSni. Uspesno smo genotipizirali 944 vzorcev

tujerodnih Sarenk.

Od genotipov kalifornijskih populacij, ki sta nam jih posredovala prof. Bernie May in
dr. Rachel E. Simmons, jih je bilo 754 s 23-ih vzor¢nih mest dovolj dobro

genotipiziranih, medtem ko smo 76 vzorcev zavrnili, ker je bila uspesnost pod 73 %.

Analiza s programom Micro-Checker ni razkrila ni¢nih alelov pri nobeni izmed
predhodno dolocenih skupin (domorodne linije, kategorije tujerodnih Sarenk). Ravno

tako nismo nikjer opazili izpada alelov ali zdrsov polimeraze.

Ceprav nobeden od lokusov ni bil iz iste kromosomske roc¢ice (Coulibaly in sod., 2005;
Rexroad in sod., 2001, 2002a,b), je test vezavnega neravnovesja razkril vezano
dedovanje pri nekaterih parih. Pri lokusih omm1050 in omm1172 je bilo vezano
ravnovesje po Bonferronijevem korekcijskem testu pri domorodnih Sarenkah s 16-ih
vzor¢nih mest in pri tujerodnih Sarenkah s 25-ih vzor¢nih mest statisti¢éno znacilno. Pri
ostalih parih lokusov pa vezanega ravnovesja pri vec kot eni populaciji po korekcijskem
testu nismo zaznali. Ker sta bila lokusa omm1050 in omm1172 v vezanem ravnovesju

pri ve¢ kot polovici vzorcev, smo lokus omm1172 izlo¢ili iz nadaljnjih analiz.
4.2.2.2 Populacijsko genetski parametri
Mere genetske raznolikosti

Na vseh lokusih smo zaznali skupaj 675 razli¢nih alelov, pri ¢emer smo pri domorodnih
Sarenkah skupaj ugotovili 620 razli¢nih alelov, medtem ko smo jih pri tujerodnih skupaj
dobili le 364. Na Sliki 10 je prikazano absolutno in povprec¢no Stevilo alelov in
efektivno Stevilo alelov na lokus. V povprecju pa smo na eno vzor¢no mesto nasli 88,2

razli¢nih alelov oz. 113,7 razli¢nih alelov na vzoréno mesto pri domorodnih populacijah
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in 73,1 razli¢nih alelov na vzor¢no mesto pri tujerodnih populacijah. Znotraj tujerodnih
populacij smo najve¢ razlicnih alelov na vzoréno mesto nasli pri Sarenkah iz
kalifornijskih ribogojnic (92), sledijo populacije s podpornim vlaganjem (83,9), Sarenke
iz evropskih ribogojnic (76) in na koncu pristne naturalizirane populacije (55,1). Stevilo
alelov na lokus na vzor¢no mesto se pri domorodnih Sarenkah giblje med 5,2 (+0,6) in
13,8 (£1,3), pri tujerodnih pa med 2,2 (x0,1) in 9,6 (x0,6). Pri domorodnih populacijah
je povprecno Stevilo alelov na lokus 10,3 in povprecno Stevilo efektivnih alelov na lokus
4,9. Pri tujerodnih populacijah pa je povprecno Stevilo alelov na lokus 6,6 in povprecno
Stevilo efektivnih alelov na lokus 3,9. Znotraj skupine tujerodnih Sarenk je najvecja
razlika med Stevilom alelov na lokus in efektivnim Stevilom alelov na lokus pri
Sarenkah iz kalifornijskih ribogojnic, ki imajo kar 2,2-krat ve¢ alelov na lokus kot
efektivnih alelov na lokus. Pri drugih kategorijah tujerodnih sarenk se ta koli¢nik giblje
okoli 1,6. Vecje razlike med Stevilom alelov na lokus in efektivnim Stevilom alelov
pomenijo ve¢ redkih alelov. Pri primerjavi tujerodnih populacij s posameznimi
skupinami oz. linijami domorodnih populacij smo ve¢inoma ugotovili ve¢ja efektivna
Stevila alelov na lokus pri tujerodnih Sarenkah — predvsem pri tistih s podpornim

vlaganjem — kot pa pri Cistih nehibridiziranih domorodnih populacijah (Priloga E).

Najve¢ alelov na vzoréno mesto ima lokus omm1070, vendar je lokus omm21083
nekoliko bolj informativen (omm1070 ima manj enakomerno zastopanost alelov in vec¢
redkih alelov). Najmanj informativen pa je lokus omm5186 z dvema zelo pogostima

aleloma in ostalimi redkimi (Slika 10).
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domorodne Sarenke; (d) povprecno Stevilo alelov in povprecno efektivno Stevilo alelov na posameznem

lokusu na vzoréno mesto za vse vzorce, (¢) za domorodne Sarenke, (f) za tujerodne Sarenke, (g) za

Sarenke iz Kalifornijskih ribogojnic, (h) za Sarenke iz evropskih ribogojnic, (i) za pristne naturalizirane

populacije in (j) za populacije s podpornim vlaganjem.

Figure 10: Number of alleles and effective number of alleles per locus: (a) total allels and total effective

number of alleles per locus for all samples, (b) for translocated populations, (c) for native populations; (d)
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average number of alleles and effective number of alleles per locus per sampling site for all samples (g),
for native populations, (f) for translocated populations, (g) for Californian hatchery rainbow trout, (h) for
European hatchery rainbow trout, (i) for genuine self-sustaining populations, (j) and for populations with

supportive stocking.
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Frekvence alelov

Tako pri tujerodnih kot pri domorodnih populacijah se veina alelov pojavlja s
frekvenco, manjSo od 0,01 (redki aleli). Pri domorodnih populacijah je delez redkih
alelov v povpre¢ju za 6 % visji kot pri tujerodnih populacijah, medtem ko je delez
pogostih alelov (>0.1) v povprecju za 6 % nizji kot pri tujerodnih populacijah. Ali je to
realni odsev stanja ali pa so razlike v delezih posledica napak pri genotipizaciji
domorodnih populacij, ne moremo oceniti, saj smo v uporabo dobili le zaokrozene
vrednost dolzin alelov, ne pa kromatogramov. Pri domorodnih populacijah ima lokus
omm5186 najvecji delez tako redkih kot pogostih alelov, pri tujerodnih populacijah pa
je na tem lokusu sicer najvecji delez pogostih alelov, najvecji delez redkih alelov pa je

na lokusu ommZ1086 (Preglednica 8).

Preglednica 8: Delez redkih in pogostih alelov na posamezen lokus za domorodne in tujerodne populacije
Sarenk.

Table 8: Percentage of rare and common alleles per loci for native and translocated rainbow trout

populations.

DOMORODNE POPULACIJE TRANSLOCIRANE POPULACIJE
Lokus Redki aleli (%) Pogosti aleli (%) Redki aleli (%) Pogosti aleli (%)
omm1050 75,9 2,4 60,9 6,5
omm5186 86,5 5,4 66,7 22,2
omm1077 81,6 4,1 714 9,5
omm1086 82,3 1,3 75,8 121
omm1089 77,6 2,6 74,5 4.3
omm1070 61,9 1,6 60,1 4,3
omm1108 70,2 4,2 65,5 10,4
omm1279 74,5 4,3 69,2 11,5
omm1046 66,1 3,6 60,6 6,1
omm1083 54,0 2,0 55,8 7,0
omm1130 333 6,1 32,3 12,9
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Specificnih pogostih alelov za posamezne linije domorodnih Sarenk (aleli, ki tudi pri
drugih linijah niso prisotni kot ne-redki), ki bi se pojavljale tudi pri tujerodnih

populacijah, nismo zasledili (Slika 11).
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Slika 11: Polimorfizmi posameznih mikrosatelitnih lokusov po posameznih skupinah $arenk. Plo$¢ina

kroga oznacuje relativno frekvenco posameznega alela. Frekvence redkih alelov, glede na skupino niso
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prikazane (glej Preglednica 8). H-EU - Sarenke iz evropskih ribogojnic; H-USA - Sarenke iz
kalifornijskih ribogojnic; NAT — pristne naturalizirane populacije; SUP — populacije s podpornim
vlaganjem; M-RT — Sarenke iz porecja reke McCloud; HIB — Sarenke iz spodnjega dela porecja reke
McCloud (krizanci); SAC-RBT — 8arenke iz poredja reke Sacramento; PIT-RT — Sarenke iz porecja reke
Pit; EL — Sarenke iz jezera Eagle; NGB-RBT — Sarenke iz severnega dela endorei¢nega pore¢ja Great
Basin.

Figure 11: Microsatellite length polymorphism, bubble size corresponds with allele frequency. Only
frequencies of non-rare alleles are presented here (see Table 8). H-EU — European hatchery rainbow trout;
H-USA - Californian hatchery rainbow trout; NAT — genuine self-sustaining populations; SUP —
populations with supportive stocking; M-RT — McCloud River redband trout; HIB — Lower McCloud
rainbow trout (hybrid populations); SAC-RBT — Sacramento River Basin coastal rainbow trout; PIT-RT
Pit River redband trout; EL — Eagle Lake rainbow trout; NGB-RBT — Northern Great Basin redband trout.
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Genetska pestrost

Pricakovane heterozigotnosti (Hg) kot tudi skupne pri¢akovane heterozigotnosti (Ht) SO
bile vi§je od opazene heterozigotnosti (Hp) tako pri domorodnih (He = 0,840; Hp =
0,669; Ho = 0,583) kot tudi pri tujerodnih populacijah (He = 0,779; Hr = 0,656; (Ho =
0,641), pri ¢emer so bile razlike med obema heterozigotnostima visje pri tujerodnih
populacijah (Preglednica 9). Pri obravnavi na nivoju skupin domorodnih in tujerodnih
Sarenk pa so razlike najvecje pri Sarenkah iz pore¢ja reke Pit (PIT-RT; (Heg = 0,848; Hy
= 0,724; Ho = 0,601) oz. pri Sarenkah iz kalifornijskih ribogojnic (H-USA; (He =
0,764; Hr = 0,623; Ho = 0,533), medtem ko so najmanjSe pri krizancih v spodnjem
delu porecja reke McCloud (HIB; He = 0,779; Hy = 0,720; Ho = 0,689) oz. pri
Sarenkah iz evropskih ribogojnic (H-EU; He = 0,752; Hy = 0,689; Ho = 0,705). Fis
indeks za celotni podatkovni niz je bil 0,055, medtem ko je bil za tujerodne populacije
le 0,003, pri domorodnih populacijah pa je bil kar 0,138 (Preglednica 9). Vrednosti Fs
indeksa so nakazovale prisotnost podstruktur tudi na nivoju posameznih linij
(Preglednica 9), medtem ko so bile na nivoju vzorénih mest izraCunane vrednosti

nekoliko nizje (Priloga B).
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Preglednica 9: Populacijski parametri $arenk, izraunani za vse vzorce skupaj, lo¢eno za tujerodne in
domorodne populacije in za vse tujerodne kategorije in domorodne linije (H-EU - Sarenke iz evropskih
ribogojnic; H-USA — Sarenke iz kalifornijskih ribogojnic; NAT — pristne naturalizirane populacije; SUP —
populacije s podpornim vlaganjem; M-RT — Sarenke iz pore¢ja reke McCloud; HIB — Sarenke iz
spodnjega dela porec¢ja reke McCloud (krizanci); SAC-RBT — Sarenke iz porecja reke Sacramento; PIT-
RT — sarenke iz poreéja reke Pit; EL — Sarenke iz jezera Eagle; NGB-RBT — Sarenke iz Severnega dela
endorei¢nega obmoégja Great Basin). Stevilo osebkov (N); povpre¢na opazena (Ho) in pri¢akovana
heterozigotnost (Hg) na vzoréno mesto in pri¢akovana skupna heterozigotnost (Ht) (po zdruzitvi vzorénih
mest znotraj skupine); povpreéno Stevilo alelov na lokus oz. alelna pestrost (Ag); in povpredja koeficienta
parjenja v sorodstvu (Fs), populacijskega fiksacijskega indeksa (Ft) in subpopulacijskega fiksacijskega
indeksa (Fsr).

Table 9: Population parameters for all rainbow trout samples, for native and translocated populations and
for all defined groups ( H-EU — European hatchery rainbow trout; H-USA — Californian hatchery rainbow
trout; NAT — genuine self-sustaining populations; SUP — populations with supportive stocking; M-RT —
McCloud River redband trout; HIB — Lower McCloud rainbow trout (hybrid populations); SAC-RBT —
Sacramento River Basin coastal rainbow trout; PIT-RT Pit River redband trout; EL — Eagle Lake rainbow
trout; NGB-RBT — Northern Great Basin redband trout). N, number of individuals; Ho, observed
heterozygosity averaged across subpopulations; Hg, expected heterozygosity averaged across
subpopulations; Hy, total expected heterozygosity of pooled subpopulations; Ag, allelic diversity; average

inbreeding coefficient Fs; average overall fixation index Fr; and average fixation index (Fst).

N Ho He Hr Ar Fis Fir Fst

Vsi vzorci 1738 0613 0844 0,656 58,9 0055 0018 0014
ggﬂ‘;ﬂﬂi 944 0641 0,779 0,648 30,9 0,003 0180 0177
H-USA 119 0533 0,764 0,623 20,1 0102 0279 0,196
H-EU 123 0,705 0,752 0,689 139 0025 0072 0,096
NAT 284 0586 0,757 0,575 170 0024 0248 0,264
SUP 418 0695 0761 0,696 198  -0,009 0099 0,091
E;’pmufgg‘::e 794 0583 0840 0,669 54,0 0138 0321 0213
M-RT 192 0411 0597 0,455 12,9 0121 0337 0235
HIB 157 0,689 0779 0,720 25,2 0,083 0144 0,067
SAC-RBT 119 0651 0838 0,767 27,4 0135 0210 0,088
PIT-RT 110 0,601 0848 0,724 27,3 0171 0296 0,151
EL 86 0665 0853 17,8

NGB-RT 130 0604 0820 0711 23,4 0,158 07284 0,47
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Med tujerodnimi populacijami je populacijsko drevo (Slika 12) v sploSnem pokazalo
malo razlik, izjema so populacije z otoka Reunion, kjer posebno mesto zasedajo Sarenke
iz reke Bras de Ste Suzzane (Slika 12, tujerodni osebek 31). Evropske tujerodne
populacije so namre¢ zdruzene v sicer slabo podprto, a homogeno skupino, in so najbolj
podobne Sarenkam iz ribogojnice Mount Whintey, naturalizirana populacija iz Bras de
Ste Suzzane pa tvori dobro podprt klad s Sarenkami iz zgornjega dela porecja reke Pit,
severnega dela endorei¢nega obmocja Great Basin in jezera Eagle. Nenautralizirana
populacija iz reke Bras Caron z otoka Reunion zavzema vmesni polozaj. Na drevesu je
Se dobro podprt klad Sarenk iz poreéja reke McCloud, medtem ko je polozaj obalnih

populacij Sarenk iz kalifornijskih ribogojnic in nekaterih drugih populacij slabo podprt.

Stevilo skupin za DAPC analizo smo na osnovi desetih zaporednih analiz z BIC ocenili
na 20, medtem ko smo na osnovi o vrednosti zadrzali 27 glavnih komponent (54,5 %

celotne variance) in vse diskriminantne funkcije (19).

DAPC razkrije strukturo znotraj vzorcev, vendar jih ne razdeli v locene gruce. To kaze
na na slabo lo¢itev med populacijami in visoko stopnjo migracije med sosedskimi
populacijami, kar opiSemo z modelom stopnih kamnov (angl. stepping stone migration
model). Po prvi diskriminantni funkciji lo¢imo med tremi gru¢ami: Sarenke iz porecja
reke McCloud (1), evropske Sarenke in Sarenke iz kalifornijskih ribogojnic skupaj (2)
ter ostale Sarenke (3). Po drugi diskriminanti funkciji lo€imo med Sarenkami z otoka
Reunion, predvsem populacija iz Bras de Ste-Suzanne, Sarenkami iz zgornjega dela
porecja reke Pit, predvsem populacija iz potoka Parker, nekaterimi osebki iz jezera
Eagle in posamiéni osebki iz severnih pritokov McCloud, Sacramento in Pit. Po tretji
diskriminanti lo¢imo Sarenke iz porecja reke Pit in Sarenke iz severnega dela obmocja
Great Basin od ostalih populacij (Slika 13 in 15). Na osnovi vi§jih diskriminantnih
funkcij lahko znotraj Sarenk iz kalifornijskih ribogojnic lo¢imo plemensko jato Pit (ni
isto kot Sarenke iz porecja reke Pit!) od ostalih ribogojnic (Cetrta diskriminantna
funkcija), znotraj Sarenk iz porecja reke McCloud lo€imo tiste iz potoka Sheepheaven
od ostalih (peta diskriminantna funkcija), medtem ko znotraj Sarenk iz porecja reke

Sacramento lo¢imo tiste iz potoka Butcherknife od ostalih (Sesta diskriminantna
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funkcija) (Slika 14). Pri DAPC analiz smo na nivoju evropskih populacij ni razvidne

nobene strukturiranosti (ni prikazano).
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Slika 12: Populacijsko drevo, narisano na osnovi deljenih alelnih razlik s sosedsko pridruzitveno metodo.

S krozci so oznaéene tujerodne populacije in s kvadratki domorodne. Stevilke vzorénih mest se ujemajo s

Stevilkami v Prilogi B. Podpora v odstotkih je zabelezena le pri cepitvah, kjer je presegla 50 %. Dolzine
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vej so sorazmerne s povpreénimi genetskimi distancami. Merilo prikazuje razmerje genetske distance z
dolzino vej.

Figure 12: Neighbour-joining population tree based on shared allelic distances. Translocated populations
are marked with circles and native with squares: genuine self-sustaining populations (orange);
populations with supportive stocking (blue); rainbow trout from La Réunion (violet); European hatchery
population (brown); Californian hatchery lineages (green); McCloud redband trout (white); Hybrids from
Lower McCloud (grey); Sacramento River Basin coastal rainbow trout (black); Pit River redband trout
(turquoise); Eagle Lake rainbow trout (mangenta); Northern Great Basin Redband trout (yellow).
Numbers of sampling sites can be found in Appendix B. Bootstrap support is indicated only when higher
than 50 %. Branch length is proportional to average shared distances. The scale gives the relations
between the genetic distance and branch length
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Slika 13: Grafi diskriminantnte analize glavnih komponent. Na zgornjem grafu je prikazana razporeditev

vzorcev po prvih treh diskriminantah funkcijah. Medtem ko je razporeditev po prvih dveh
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diskriminantnih funkcijah prikazana s poloZajem v koordinatnem sistemu, je razporeditev po tretji
funkciji prikazana s svetlobno lestvico od ¢rne proti beli — svetlejsi odtenek predstavlja visje vrednosti.
Na srednjem in spodnjem grafu je prikazana razporeditev po prvih dveh in na spodnjem po drugi in tretji
diskriminantni funkciji. V srednjem in spodnjem grafu razli¢ne barve oznacujejo razli¢ne skupine
vzorcev. lzbrane linearne diskriminante in lastne vrednosti diskriminantne analize so prikazane v

okvir¢ku znotraj grafov.

Figure 13: Scatterplots of the DAPC. The upper scatterplot gives the first three discriminant functions of
the DAPC. The first two functions are represented by their position in the scatterplot, while the third one
is represented by greyscale — light shades represent high values. The middle scatterplot gives the first two
discriminant functions, while the bottom one the second and third one. In the right and bottom scatterplot,
sample origin is represented by different colours: European rainbow trout (yellow), Réunion rainbow
trout (dark green); Californian hatchery lineages (light green), McCloud redband trout (black); Hybrids
from Lower McCloud (grey); Sacramento River Basin coastal rainbow trout (red); Eagle Lake rainbow
trout (turquoise); Pit river redband trout (blue); rainbow trout from northern Great Basin (violet). Used

linear components of DAPC and discriminant analyses eigenvalues is given in squared barplots.
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Slika 14: Grafa diskriminantne analize glavnih komponent po vi§jih diskriminantnih funkcijah.
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Na levem grafu so prikazane vrednosti po Cetrti in peti diskriminanti funkciji DAPC, na desnem grafu pa
po peti in Sesti diskriminanti funkciji.

Figure 14: Scatterplots of the DAPC according to higher discriminant functions. Left scatterplot shows
the values according to the fourth and fifth discriminant function of the DAPC and the right shows the
values according to the fifth and sixth discriminant function. Samples are colour coded according to their
origin: Pit River hatchery Strain (red): other Californian hatchery strains (mangenta); Sheepheaven Creek
redband trout (turquoise); other McCloud River redband trout populations (blue); Butcherknife Creek
rainbow trout (dark green); other Sacramento River coastal rainbow trout (light green); European rainbow

trout (dark grey); Réunion rainbow trout (black); other rainbow trout (light grey).
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Slika 15: Diskriminantna analiza glavnih komponent na zemljevidu s tujerodnimi in domorodnimi
vzor¢nimi mesti. Na zemljevidu so za vzor¢na mesta z barvami predstavljene povprecne vrednosti prvih
treh diskriminantnih funkcij. Vsaki funkciji ustreza ena barvna komponenta po sistemu RGB (prva
funkcija — rdeca, druga funkcija — zelena, tretja funkcija — modra), zaradi Cesar so genetsko podobne
populacije podobne barve. Na levem zemljevidu so prikazana vzor¢na mesta tujerodnih (Evropa in
Reunion), na desnem pa domorodnih populacij. Stevilke vzorénih mest se ujemajo s tistimi iz Priloge B.
Figure 15: Colourplot of the DAPC of native and translocated sampling sites. The colourplot represents
the first three discriminant functions of the DAPC. Each dot corresponds to a sampled population. Each
discriminant function is recorded as intensities of a given colour channel of the RGB system: red (first
PC), green (second PC), and blue (third PC). These channels are mixed to form colours representing the
genetic similarity of populations. Translocated populations from Europe and Réunion are shown on the
left map and native populations on the right map. Numbers of sampling sites correspond to numbers in
Appendix B.
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Na podlagi analize podatkovnega niza v programu STRUCTURE smo se na osnovi AK
statistike pri domorodnih populacijah (K = 3, AK = 822; Priloga F j), odlo¢ili razdeliti
tudi zdruzene podatke V tri skupine. Na nivoju zdruzenega podatkovnega prenizke (K =
3, AK = 1,0; K =5, AK = 2,4; Priloga F a) pa tudi samo na nivoju tujerodnih
populacijah (dva vrhova; K = 3, AK = 11,1; K = 5, AK = 8,3; Priloga F €) so bile
vrednosti AK namre¢ prenizke za zanesljivo doloCanje Stevila skupin (Priloga F).
Pravilnost nase izbire (K = 3) smo potrdili tudi s paramtrom H' v programu CLUMPP.
Pri domorodnih populacijah in pri zdruzenem podatkovnem nizu je bila povprecna
vrednost tega parametra pri K = 3 visoka (0,99) in nizka pri K =5 (0,81 za domorodne
in 0,76 za zdruzen podatkovni niz), medtem ko je bila pri tujerodnih populacijah nizka

pri obeh vrednostih K (K =3, H'=0,61; K=5, H' =0,62).

Ce glede na Evannovo metodo privzamemo, da je $tevilo skupin tri, je pri domorodnih
Sarenkah razvidna dobra lo¢itev med tistimi iz porecja reke McCloud (skupina I - rdeca
barva, Slika 16) in ostalimi Sarenkami iz porecja reke Sacramento (skupina Il — modra
barva, Slika 16). Najve¢ posameznikov, Ki pripadajo tretji skupini, pa najdemo v jezeru
Eagle in v zgornjem delu porecja reke Pit, predvsem pri populaciji iz potoka Parker, in
deloma v pritokih jezera Goose (skupina Il — zelena barva, Slika 16). V pore¢ju reke
McCloud, predvsem v sami reki in nekaterih drugih manj odro¢nih vzorénih mestih,
vidimo meSanico genotipov, kar je posledica vlaganja. Pri tujerodnih Sarenkah vidimo,
da vse evropske populacije po delezu v veliki ve€ini pripadajo skupini, ki je v porecju
reke Sacramento dominantna, populacije z otoka Reunion —predvsem naturalizirana
populacija Bras de Ste-Suzanne — pa pripadajo skupini Ill, ki je v pore¢ju reke

Sacramento najredkejSa (Slika 16, levi stolpec).
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Slika 16: Hierarhicna analiza (STRUCTURE) populacijske strukture za domorodne in tujerodne

populacije Sarenk skupaj. Crne é&rte lodujejo posamezna vzoréna mesta, deleZ pripadnosti vzorcev
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(vodoravne ¢rte) posamezni skupini pa je oznacen s K barvnimi segmenti. Pus€ice oznacujejo potek
hierarhi¢ne analize. Vrednosti AK so prikazane v Prilogi F (a - i).

Figure 16: Hierarchical structure analysis (STRUCTURE) of native and translocated rainbow trout
analysed together. Each individual is represented by a thin horizontal line, which is partitioned into K-
coloured segments representing individual’s estimated membership fractions in K clusters. Black lines
separate individuals from different sampling sites. Arrows delineate the progress of the hierarchical
approach, where subsets of the data were subsequently analysed. AK for all clusters are plotted in

Appendix F (a - i).
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V drugem koraku smo s hierarhi¢no analizo pri Sarenkah iz pore¢ja reke McCloud
(skupina 1) potrdili prisotnost dveh podskupin. Tako smo lo¢ili potok Sheepheaven
(skupina la) od ostalih vzor¢nih mest (Skupina Ib). Znotraj najbolj dominantne Skupine
IT smo locili med tujerodnimi (Skupina Ila) in domorodnimi Sarenkami (Skupina I1b),
medtem ko znotraj tretje, najredkeje zastopane skupine, nismo nasli nove
strukturiranosti (Slika 16, drugi stolpec). Znotraj tujerodnih Sarenk osebki iz
kalifornijske ribogojnice zasedajo vmesno pozicijo med evropskimi in domorodnimi
Sarenkami, saj pri njih vidimo meSanico genotipov. V tretjem koraku pri domorodnih
Sarenkah nismo nasli novih podstruktur, pri tujerodnih pa smo locili med evropskimi
Sarenkami (Skupina lal) in tistimi iz kalifornijskih ribogojnic (Skupina la2; Slika 16,
tretji stolpec), kar je nakazano ze v prejSnjem koraku. V zadnjem koraku smo $arenke iz
kalifornijskih ribogojnic razdelili v tri skupine. Medtem ko ribogojnica Mount Shasta in
Mount Whitney pripadata eni skupini, ribogojnica Coleman in Pit pripadata vsaka svoji
skupini. V ribogojnici Coleman in Pit smo nekaj posameznikov uvrstili vsakega v svojo
svojo skupino (Slika 16, desni stolpec). Razslojenost smo pri teh dveh populacijah

videli tudi, ko smo vzoréna mesta analizirali lo¢eno.

Pri analizi posameznih vzor¢nih mest smo prisotnost podstruktur odkrili na vecini
domorodnih vzor¢nih mest, medtem ko na tujerodnih vzorénih mestih podstrukture niso

bile razvidne (rezultati niso prikazani).
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5 RAZPRAVA
5.1 RAZSIRJENOST NATURALIZIRANIH POPULACIJ SARENKE V EVROPI

Rezultati prvega sklopa raziskav »RazSirjenost naturaliziranih populacij Sarenke v
Evropi« so bili predstavljeni v ¢lanku »Rainbow Trout in Europe: Introduction,
Naturalization, and Impacts« (Stankovi¢ in sod., 2015). V ¢lanku smo poleg pregleda
zgodovine prenasanja in izvora ribogojniskih Sarenk, evropskih nacionalnih praks
upravljanja in vplivov tujerodnih populacij na domorodne vrste in ekosisteme zbrali in
kriticno ocenili podatke o raz§irjenosti naturaliziranih populacij Sarenk v Evropi. Nasa
analiza je pokazala veliko veCjo razSirjenosti naturaliziranih populacij, kot so to
predvidevali drugi avtorji (Blanchet in sod., 2007; Fausch in sod., 2001; Fausch, 2007b;
Landergren, 1999; Uiblein, 2001). Fausch in sod. (2001) in Fausch (2007b) so pri
raziskovanju mehanizmov, ki omejujejo naturalizacijo Sarenke, izhajali iz predpostavke,
da je v Evropi prisotnih le nekaj naturaliziranih populacij, in sicer v Skandinaviji,
srednji Evropi (Bodensko jezero) in v Veliki Britaniji. Na osnovi uspeha naturalizacije
na Japonskem in v Severni Ameriki so Fausch in sod. (2001) zakljucil, da naturalizacijo
najbolj omejuje interakcija med hidroloskim rezimom in ¢asom izvalitve mladic.
Naturalizacija naj bi bila tako bolj uspeSna na obmo¢jih, ki imajo hidroloski rezim
podoben tistemu na pacifiSki obali Severne Amerike, kjer reke poplavljajo pozimi,
poleti pa imajo nizek vodostaj — takSne razmere najdemo tudi na juznih Apalacih in
deloma na otoku Hokaido na Japonskem. Naturalizacija pa naj bi bila manj uspesna na
obmogdjih, kjer so poplave pogostejSe spomladi in poleti (Kolorado, ZDA in Honshu na
Japonskem). Kjer se privzet slab uspeh naturalizacije v Evropi ni skladal s tem
modelom, so to razlozili kot posledico visokega pritiska rekreativnega ribolova, manjSo
rezistenco na avtohtone bolezni, kot je vrtoglavost, ki jo povzroca Myxosoma
cerebralis, in kompeticije z avtohtonimi salmonidni. V Veliki Britaniji ti zakljucki
najverjetneje drzijo (Fausch, 2007b), saj nasSa raziskava tam ni ugotovila prisotnosti
vecjega Stevila naturaliziranih populacij, medtem ko predvsem v predalpskem svetu

predpostavka o odsotnosti naturaliziranih populacij ne drzi.

S podrobnim pregledom znanstvene in strokovne literature, dostopne v angles¢ini in

drugih evropskih jezikih, smo prisotnost vsaj ene naturalizirane populacije ugotovili v
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16-ih evropskih drzavah (Norveska, Svedska, Finska, Nemcija, Svica, Lihtenstajn,
Avstrija, Madzarska, Slovenija, Hrvaska, Bosna in Hercegovina, Zdruzeno Kraljestvo,
Francija, Italija, Spanija in Portugalska). Ugotavljanje razSirjenosti naturaliziranih
populacij Sarenk je tezavno, (i) ker je drst pri nekaterih populacijah prisotna le vsakih
nekaj let; (ii) ker je poleg razmnozevanja v naravi pogoj za uspe$no naturalizacijo tudi
obstoj vseh starostnih razredov od zaroda pa do spolne zrelosti — obstajajo primeri, ko
so kljub redno opazenemu razmnozevanju populacije izginile po zaklju¢ku podpornega
vlaganja (Wiesner in sod., 2010); (iii) ker so redni ihtioloski pregledi z elektroizlovi v
Evropi redki; ter (iv) zaradi mozne napacne identifikacije mladic Sarenk. Navkljub
omejitvam lahko zaklju¢imo, da naturalizirane populacije Sarenk ve¢inoma naseljujejo
spremenjene vode hribovitega sveta, kjer avtohtoni salmonidi tezje konkurirajo.
Najvisjo gostoto najdemo v predalpskem svetu srednje Evrope, predvsem v avstrijskih
Alpah in v Sloveniji, na severnem Primorskem, v alpskem delu Rena in v drugih
pritokih Bodenskega jezera (Lihtenstajn, Svica, Avstrija, Nem¢&ija), medtem ko je manj
populacij prisotnih na Bavarskem v Nemc¢iji, v severni Italiji in jugovzhodni Franciji.
Druga grievnata obmocja z naturaliziranimi populacijami so Dinaridi, Apenini,
francoski Pireneji, Skandinavija in sredogorje severne Madzarske. Med vsemi obmocji
pa so naturalizirane populacije najpogostejSe v Sloveniji in Avstriji, kjer jih pogosto

najdemo tudi v nespremenjenih oz. dobro ohranjenih vodnih telesih.

Pogostost naturaliziranih Sarenk v Sloveniji se v grobem sklada z modelom, ki ga
uporabljajo Fausch in sod. (2001), Fausch (2007a) in Fausch (2007b). Po tem modelu
naturalizacijo Sarenk v Evropi namre¢ omejuje predvsem poplavni reZim, saj poplave v
obdobju po i1zvalitvi mladic zelo negativno vplivajo na njihov prezivetje. V Sloveniji je
v sploSnem poplavni rezim podoben tistemu na otoku Hokaido, kjer Faush in sod.
(2001) porocajo o zmernem uspehu naturalizacije Sarenk. Pri nas so poplave znacilne za
prvi del pomladi in jesen, medtem ko je vodostaj v pozni pomladi in zgodnjem poletju
ponavadi nizek (Fratnar, 2008, Vincenzi in sod., 2011), kar zadostuje za prezivetje
mladic. Razmerja v Avstriji so nekoliko druga¢na, saj so tam poplave v pozni pomladi

in zgodnjem poletju zaradi taljenja snega v gorah pogostejse (Parajka in sod., 2010).
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Povzamemo lahko, da so naturalizirane populacije Sarenke v nekaterih delih Evrope,
predvsem v predalpskem svetu veliko pogostejse, kot je to veljalo doslej. Na tem mestu
zbrani podatki o razSirjenosti in statusu Sarenke v Evropi predstavljajo izhodisce za
dolgoro¢ni spremljanje uspeha naturalizacije pri tej tujerodni sladkovodni ribji vrsti.
Pravo tveganje, ki ga predstavljajo posamezne tujerodne vrste, lahko namre¢ ocenimo le

s pomocjo dolgoro¢nega spremljanja in na znanstveno podprtih osnovah.

5.2 POPULACIJSKO GENETSKA STRUKTURA DOMORODNIH SARENK V
SEVERNI KALIFORNUI, KI JE POMEMBNA ZA RAZUMEVANJE
ODNOSOV MED TUJERODNIMI POPULACIJAMI

V okviru raziskav smo preverjali populacijsko strukturo domorodnih Sarenk v porecju
reke Sacramento, saj smo na osnovi preliminarnih analiz zaklju¢ili, da to obmocje
predstavlja najverjetnejSi izvor tujerodnih populacij. Na osnovi DAPC in analize v
programu STRUCTURE smo potrdili izsledke predhodnih raziskav (Simmons in sod.,
2009; Simmons, 2011), ki Sarenke iz zgornjega dela porecja reke McCloud obravnavajo
kot posebno taksonomsko enoto. V to skupino poleg Cistih populacij iz potokov
Sheepheaven, Edson, Mooshead in Dry lahko uvrstimo Se hibridne populacije iz
potokov Tate, Blue Heron, McKay, Raccon in Sarenke iz samega zgornjega dela reke
McCloud. Poleg nastetih populacij, ki smo jih vkljucili v analizo, ta skupina zagotovo
obsega Se potoka Swamp in Trout, kamor so Sarenke vnesli iz potoka Sheepheaven
(Simmons in sod., 2009). V manjSem delezu so za zgornji del pore¢ja reke McCloud
znalilni genotipi, prisotni tudi pri meSanih genotipih (angl. mixed genotypes) iz
akumulacije McCloud Reservoir in iz reke North Fork American River. Slednja je
pritok spodnjega dela Sacramenta, kjer zivijo rezidentne obalne Sarenke (O. m. irideus)

(Simmons in sod., 2009).

Ceprav smo uporabljali podoben podatkovni niz, kot ga je v svoji doktorski raziskavi
uporabljala Simmons (2011), pa med njenimi in nasimi izsledki obstaja pomembna
razlika. Medtem ko smo mi na osnovi LnP(D) in ad hoc statistike AK dolocili obstoj
treh skupin Sarenk iz porec¢ja reke Sacramento (rezidentne Sarenke iz zgornjega dela
porecja reke McCloud — skupina I; populacije iz ve¢jega dela porecja reke Sacramento -

skupina II; in jezerske populacije iz jezera Eagle ter rezidentne Sarenke iz zgornjega
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dela pore¢ja reke Pit — skupina I1l), Simmons (2011) predvideva obstoj zgolj dveh
skupin (rezidentne Sarenke iz zgornjega dela pore¢ja reke McCloud; in preostale
populacije iz porecja reke Sacramento vkljuéno z jezerom Eagle in z zgornjim delom
poreCja reke Pit). Razlike v oceni Stevila skupin verjetno izhajajo iz razli¢nih
izhodis¢nih modelov. V svoji analizi smo uporabili LOCPRIOR model, ki kot dodatno
spremenljivko uposteva razlicne izvore vzorcnih mest in predvideva, da je verjetnost
uvrstitve vzorca v skupino razliéna med vzorénimi mesti. Simmons (2011) v svojem
delu ni specificirala, kateri model je uporabila. Ko smo analizo ponovili Se brez
LOCPRIOR modela, je K = 2 rahlo pridobil na podpori glede na AK statistiko (rezultati
niso prikazani). LOCPRIOR model je primeren predvsem pri rekonstrukciji odnosov, ko
imamo na razpolago manj podatkov (lokusov) oz. so ti manj informativni in je
divergenca med populacijami nizja (Hubisz in sod., 2009). Za uporabo LOCPRIOR
modela smo se odlo¢ili, ker analiza frekvence alelov ni razkrila nobenih pogostih alelov,
ki bi bili karakteristi¢ni za a priori dolo¢ene skupine domorodnih Sarenk, DAPC pa je
pokazala le zabrisane meje med skupinami domorodnih Sarenk. Genski pretok med
posameznimi linijami je v splosnem znadilen za evolucijsko zgodovino vrste O. mykiss,
zaradi Cesar tu ni tako dobro lo¢enih podvrst, kot jih najdemo pri vrsti O. clarkii (angl.
cutthroat trout), ki je kolonizirala obmoc¢ja bolj v notranjosti pacifiSkega povodja. Na
obstoj vec¢ kot le dveh skupin Sarenk v pore¢ju reke Sacramento lahko sklepamo tudi iz
visokih paroma primerjanih vrednosti Fst in na osnovi koeficienta parjenja v sorodstvu.
Poleg tega na vecjo strukturiranost kazejo tudi nekateri parametri, o katerith v svojem
delu o populacijski strukturi Sarenk pore¢ja reke Sacramento na osnovi SNP-jev
poro&ajo Simmons in sod. (2009). Ceprav so pri STRUCTURE analizi omenjeni avtorji
predstavili zgolj rezultate za K = 2, navajajo visoke vrednosti H' iz programa CLUMPP
tudi pri K =3 in K = 4. S H' parametrom ocenjujemo podobnost razvr§¢anja v genetske
podskupine med ponovitvami, saj je neponovljivost rezultatov ociten znak odsotnosti

prave genetske strukture.

Poseben polozaj Sarenk iz zgornjega dela porecja reke McCloud, ki smo ga opazil v nasi
raziskavi, pa se ne sklada z rezultati populacijsko genetske Studije na osnovi
mikrosatelitov, ki so jo opravili Nielsen in sod. (1999). Tam drevo sosedskega

zdruzevanja na osnovi vrednosti Rst ni pokazalo posebnega polozaja Sarenk iz
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zgornjega dela porecja reke McCloud. Posamezne populacije s tega obmocja so bile
skupaj z linijami iz drugih povodij razporejene po celem populacijskem drevesu.
Sarenkam iz potoka Sheepheaven so bile sestrske $arenke iz potoka Lassen (pritok
jezera Goose), ki jih nasa analiza uvr$éa k Sarenkam iz pore¢ja reke Sacramento (brez
zgornjega dela porecja reke McCloud). Ceprav so Nielsen in sod. (1999) v svoji §tudiji
uporabili enako Stevilo mikrosatelitnih lokusov in primerljivo Stevilo vzorcev, so nasi
rezultati bolj verodostojni. Nielsen in sod. (1999) so za svojo analizo namre¢ izbrali
slabo kombinacijo lokusov, saj so uporabili kar Sest parov lokusov, pri katerih so

statisti¢no potrdili vezano dedovanje.

Skupina Sarenk iz porecja reke Sacramento, ki smo jo nasih analizah dolo¢ili na novo
(skupina I1I), ne predstavlja homogene skupine in ne prevladuje na skoraj nobenem
vzorénem mestu. Ta skupina je dominantna le pri Sarenkah iz potoka Parker, ki je pritok
zgornjega dela reke Pit, medtem ko so v rahli vecini tudi pri Sarenkah iz jezera Eagle. Z
vecjim deleZem so genotipi te skupine zastopani Se pri Sarenkah iz potoka Butcherknife,
pri delu vzorcev iz reke McCloud, v nekaterih drugih pritokih zgornjega dela reke Pit
(Davis Creek, East Fork Nelson Creek) in deloma tudi v jezeru Goose (Upper Pine
Creek, Lassen Creek), ki je del poreéja reke Great Basin. Poseben polozaj nastetih

skupin je potrdila tudi analiza glavnih komponent.

Prisotnost te skupine v pore¢ju reke Sacramento je verjetno posledica sekundarnih
stikov z drugimi linijami preko severnega dela porecja reke Great Basin. HidroloSka
zgodovina severnega dela porecja reke Great Basin je zelo kompleksna in raznolika.
Ker so bila med izmenjavo glacialnih in interglacialnih pleistocenskih obdobij razli¢na
obmocja severnega dela Great Basin povezana z razlicnimi porecji, so to obmocje
kolonizirale razli¢ne linije Sarenk. Najprej je iz zahodne smeri pred okoli 100 000 leti to
obmocje preko reke Klamath kolonizirala arhai¢na linija Sarenk (Behnke, 2002; Currens
in sod., 2009). Pred 32 000 in ponovno pred 18 000 leti pa je sledila kolonizacija iz
porecja reke Columbia. Takrat je bilo to obmoc¢je na vzhodu povezano z reko Snake
(Behnke, 1992; Beranek in sod., 2006; Currens in sod., 2009). Na jugu pa je bilo jezero
Goose med izmenjavo glacialnih in interglacialnih pleistocenskih obdobij veckrat

povezano z reko Pit (Currens in sod., 2009). Povezave so obstajale tudi med levimi
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pritoki zgornjega dela reke Klamath ter desnimi pritoki reke Pit in McCloud, kar se
odraza na distribuciji ve¢ ribjih vrst (Behnke, 2002). Prisotnost genotipov skupine Il v
jezeru Eagle lahko ravno tako razlozimo s hidrolosko zgodovino. To jezero pred
priblizno 4 000 do 2 000 leti povezano z reko Pit (Allison in Bond, 1983). Prisotnost te
skupine v pore¢ju reke Sacramento je tako posledica introgresije s Sarenkami iz porecja
reke Columbia (O. m. gairdneri) ali s Sarenkami iz zgornjega dela poreéja reke
Klamath.

Hierarhi¢na analiza je razkrila obstoj podstruktur znotraj Sarenk iz zgornjega dela
poredja reke McCloud, saj je v drugem koraku prepoznala obstoj dveh skupin. Sarenke
iz potoka Shepheaven je analiza uvrstila v svojo skupino in Sarenke iz drugih vzorénih
mest zgornjega dela porecja reke McCloud v svojo. Pri slednjih je v manj$i meri opazno
tudi meSanje genotipov (s Sarenkami iz potoka Shepheaven). Genetska struktura Sarenk
iz zgornjega dela porecja reke McCloud in poseben polozaj potoka Sheepheaven se
skladata z morfoloskimi analizami (Behnke, 1992; Gold, 1977). Na osnovi teh Behnke
(2002) zagovarja uvrstitev Sarenke iz potoka Sheepheaven v samostojno podvrsto.
Behnke (1992) je morfolosko primerjal Sarenke iz potoka Sheepheaven tudi s Sarenkami
iz drugih pritokov zgornjega dela porecja reke McCloud (potoki Tate, Edson, Raccon,
Moosehead). Ceprav je ugotovil nekatere podobnosti med populacijami, pa je pri
nekaterih znakih ugotovil precej razlik, kar je lahko tudi posledica zgodovinskih

introgresij ali hibridizacije z vloZenimi Sarenkami.

Nasa analiza je prav tako potrdila rezultate drugih genetskih analiz (i.e., Bagley in Gall,
1998; Simmons in sod. 2009, Simmons, 2011), in sicer da Sarenk iz zgornjega dela
porecja reke Sacramento (brez zgornjega dela pore¢ja McCloud) ne moremo
obravnavati kot samostojne podvrste (O. m. stonei), saj jih nismo mogli lociti od Sarenk
iz spodnjega dela poreé¢ja oz. od obalnih populacij (O. m. irideus). Behnke (1992; 2002)
uporablja za vse Sarenke iz zgornjega dela porecja reke Sacramento, razen za Sarenke iz
potoka Sheepheaven in iz jezera Eagle, ime O. m. stonei. Priznava pa, da slednja ni
prava podvrsta, saj naj bi tamkajSnje populacije nastale s hibridizacijo dveh ali vec
rezidentnih celinskih linij (angl. redband trout) in obalnih Sarenk (angl. rainbow trout;

O. m. irideus). Na prisotnost mesanja genotipov vzdolz celega porecja reke Sacramento
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je pokazala tudi nasa analiza. Uporabo imena O. m. stonei bi bilo potrebno torej na novo

definirati.

V sklopu ugotavljanja populacijske strukture domorodnih Sarenk v porecju reke
Sacramento in okolici smo analizirali izbrane populacije ¢ po odseku spolnega
kromosoma OmyY1, saj je zastopanost haplotipov na tem obmoc¢ju slabo poznana. Med
analiziranimi populacijami smo odkrili tri haplotipe, od katerih sta dva karakteristicna
za obalne Sarenke, en pa za Sarenke iz poreCja reke Columbia (O. m. gairdneri).
Medtem ko smo C1 obalni haplotip nasli na vseh vzorénih mestih, smo nov obalni
haplotip C7 nasli pri Sarenkah z obmoc¢ja Surprise Valley in Warner Valley, na sledn;ji
lokaciji pa smo nasli tudi celinski 12 haplotip. Warner Valley in Surprise Valley sta
endorei¢ni porec¢ji znotraj obmocja Great Basin, pri ¢emer Sarenke v pore¢ju Surprise
Valley verjetno izvirajo iz prenosa Sarenk iz pore¢ja Warner Valley (Simmons, 2011).
Prevlada C1 obalnega haplotipa med analiziranimi vzorci potrjuje, da celinske
populacije Sarenke iz severne Kalifonije niso sestrske rezidentnim Sarenkam iz porecja
reke Columbia (O. m. gairdneri), ampak obalnim Sarenkam (O. m. irideus), ter da so
rezidentni nacin Zzivljenja razvile sekundarno. Prisotnost celinskega haplotipa 12 pri
Sarenkah iz pore¢ja Warner Walley $e dodatno potrjuje posebnost severnega dela
obmocja Great Basin in prisotnost sekundarnih stikov s Sarenkami iz poreja reke

Columbia.

Poznavanje dejanske populacijske strukture je kljucno za pripravo dolgorocnih
upravljavskih naértov pri sladkovodnih ribolovnih vrstah. Zaradi majhnih populacij in
strukturiranega ter heterogenega Zivljenjskega prostora je pri salmonidih pogosta visoka
genetska diferenciacija. Slabo nacrtovano upravljanje, predvsem v povezavi z
neselektivnim vlaganjem, zabriSe razlike med populacijami in subpopulacijami in
zmanj$a njihovo genetsko diferenciranost in strukturiranost. Pri upravljanju z
domorodnimi rezidentnimi populacijami iz porecja reke Sacramento je torej kljucno, da
ne lo¢ujemo le med Sarenkami iz zgornjega pore¢ja McCloud in rezidentnimi Sarenkami
iz preostalega dela pore¢ja (Simmons, 2011). Posebej moramo namre¢ obravnavati tudi
populacije iz jezera Eagle, iz zgornjega dela reke Pit in deloma tudi iz jezera Goose.

Ceprav je intenzivno vlaganje v 20. stoletju zameglilo reprodukcijsko izoliranost med
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temi skupinami, jih kljub temu lahko obravnavamo kot evolucijsko pomembne enote
(angl. evolutionary significant unit, ESU), oz. na nivoju ZDA kot lo¢ene populacijske
segmente (angl. distinct population segment, DPS). DPS so zakonsko opredeljeni kot
ZDA sc¢iti (U.S. Endangered Species Act). Kombinacija rezultatov Simmonsove in
rezultatov naSe raziskave omogoca torej izboljSan uvid v razsirjenost in gensko cCistost

genskih linij Sarenke na porecju reke Sacramento.
5.3 1ZVOR IN POPULACIJSKA STRUKTURA TUJERODNIH SARENK

Osrednji del nasih raziskav je bil osredotoen na ugotavljanje izvora in populacijske
strukture tujerodnih Sarenk. Rezultati raziskav na osnovi mitohondrijske DNA in Y
spolnega kromosoma so predstavljeni v ¢lanku »Origin and Introduction History of
Self-sustaining Rainbow Trout Populations in Europe as Inferred from Mitochondrial
DNA and a Y-linked Marker« (Stankovi¢ in sod., 2015). V okviru teh raziskav nismo
ugotovili nobenih razlik v populacijski strukturi med pristnimi naturaliziranimi
populacijami, populacijami s podpornim vlaganjem in Sarenkami iz ribogojnic. Pri
iskanju izvora tujerodnih populacij pa smo ugotovili, da izvirajo tako iz linij, ki so samo
rezidentne, kot tudi iz linij, kjer se pojavljajta obe Zivljenjski strategiji, rezidentna in

anadromna.

Populacijska struktura, dolo¢ena na osnovi mitohondrijske DNA, je pri evropskih
Sarenkah pokazala neraz¢lenjeno populacijo brez o€itno izoliranih skupin z nizkimi Fst
vrednostmi med vzor¢nimi mesti. Med zastopanimi haplotipi smo nasli po vsaj en
haplotip iz vsake od $tirih osnovnih skupin haplotipov, ki so prisotne med domorodnimi
populacijami. Na osnovi relativno velikega S$tevila haplotipov ter nukleotidne in
haplotipske raznolikosti Sarenk v Evropi, o ¢emer porocajo tudi druge dosedanje
raziskave (Gross in sod., 2007; Martsikalis in sod., 2014), lahko ob primerjavi s
posameznimi domorodnimi linijami sklepamo na veckratni izvor evropski Sarenk.
Ceprav nizka genetska diferenciacija evropskih populacij predstavlja potencialen odstop
od predpostavljenega veckratnega vnosa, jo lahko razlozimo z =zelo verjetno
predpostavko, da so v Evropo Ze predhodno izvazali precej heterogene, meSane

populacije. V konkretnem primeru to pomeni, da je do mesanja prislo Ze v ribogojnicah
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pred vnosom v odprte vode. MeSanja razli¢nih plemenskih jat in vnosi iker iz razli¢nih
povodij so pri ameriSkih ribogojnicah veckrat dokumentirani v porocilih agencije
ameriSke zvezne agencije za ribiStvo in drugih dokumetnih (Wales, 1939). Taka
mesSanja pa so obiCajna praksa tudi v Evropi. Pristne naturalizirane populacije se od
populacij s podpornim vlaganjem razlikujejo le v Stevilu haplotipov, ki jih je pri
populacijah s podpornim vlaganjem vec, saj redno vlaganje deluje nasproti genetskemu

zdrsu.

Dodatno podkrepitev hipoteze, ki zagovarja vnos meSanih populacij, predstavljajo
rezultati analize molekularne variance. Ob primerjanju evropskih Sarenk s posameznimi
domorodnimi linijami vzdolz pacifiske obale Severne Amerike je bila varianca precej
visoka; najnizja je bila ob primerjavi s Sarenkami iz pore¢ja reke Kern (11 %). Ob
primerjanju evropskih Sarenk z zdruzenimi pari domorodnih linij pa smo ob primerjavi
evropskih Sarenk s kombinacijo anadromnih Sarenk iz osrednje Kalifornije in Sarenk iz
porecja reke Sacramento dobili statisti¢no zanemarljivo nizko varianco. Podobnosti med
Sarenkami iz porecja reke Kern s Sarenkami iz Evrope je mozno razloziti kot posledico
izdatnega vlaganja v nekatere vode tega poreé¢ja v preteklosti. Intenzivno hibridizacijo z
ribogojniSkimi populacijami v reki Kern je pokazala tudi populacijsko genetska
raziskava na osnhovi SNP-ov (Stephens in sod., 2009; Stephens, 2007). Ravnho v
poroCilih zvezne agencije za ribiStvo ni nobenih opisov vecjih dejavnosti zbiranja in
izvazanja iker s tega obmocja. Kot najverjetnejsi scenarij izvora evropskih populacij
ostane torej meSan izvor iz anadromnih Sarenk iz osrednje Kalifornije in Sarenk iz
porecja reke Sacramento. Analiza molekularne variance podpira tudi nerazélenjenost
evropskih Sarenk, saj z delitvijo na Sarenke iz ribogojnice, pristne naturalizirane
populacije in na populacije s podpornim vlaganjem razlozimo zelo malo majhen delez
variance (~3 %). Vecji delez variance odpade na razlike med vzorénimi mesti (~33 %)
in ostalo na razlike znotraj vzorénih mest. Visji delez variance, ki odpade na razlike
med vzor¢nimi mesti, govori v prid temu, da v Evropi vseeno obstaja nekakSna
strukturiranost, ki je najverjetneje posledica administrativnih meja in razli¢nih
upravljavcev voda, ki do doloCene mere uporabljajo razli¢ne ribogojniske linije. Analiza
variance ter nukleotidna in haplotipska raznolikost so pokazale tudi na razlike med

evropskimi in kalifornijskimi ribogojnicami. Gensko strukturo ribgojniskih Sarenk iz
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srednje in vzhodne Evrope na osnovi mikrosatelitov so preucevali tudi Gross in sod.
(2007) in jo primerjal Se z dvema divjima populacijama iz Kanade in z dvema
ribogojniskima linijjama (shasta linija iz Kalifornije in Donaldson iz zvezne drzave
Washington). Nasa raziskava tako potrdi zakljucke Grossa in sod. (2007), da so si
evropske Sarenke med seboj zelo podobne in da so po genetski strukturi bolj podobne
kalifornijskim populacijam kot tistim iz Kaskadije (bioregia, ki zdruzuje zvezne drzave
Oregon, Washington in kanadsko provinco Columbia). Poleg tega smo celo ugotovili,
katere linije so pri translokaciji v Evropo najverjetneje sodelovale — anadromne Sarenke
iz osrednje Kalifornije in Sarenke iz porecja reke Sacramento. Zagotovo pa je pri analizi
molekulske variance potrebna previdnost. Pri zdruzevanju tujerodne populacije S
potencialnimi izvornimi domorodnimi populacijami namre¢ predvidevamo, da je genski
sklad tujerodne populacije reprezentativen vzorec genskega sklada izvorne populacije in
ne upoStevamo morebitnih populacijsko demografskih sprememb kot so na primer
ustanoviteljev ucinek, genski zdrs ali ekspanzija. Vendar se v primeru veckratnega
izvora odstopanje zaradi naSega idealiziranega izhodis¢a omili. Namre¢, populacijsko
demografske spremembe so nastopile veckrat in neodvisno druga od druge, zaradi Cesar
so se do neke mere tudi iznicile. Drugace povedano, tujerodne $arenke niso bile povsod

podvrzene istemu ustanoviteljevemu uc¢inku ali genskemu zdrsu.

Hipoteza meSanega vnosa je verjetna kljub relativnemu primanjkljaju nukleotidne
raznolikosti pri evropskih Sarenkah. Na to lahko sklepamo, ker smo za simulacijo
odnosa med nukleotidno in haplotipsko raznolikostjo uporabili precenjene efektivne
velikosti populacij, kar posledi¢no vodi v previsoko oceno nukleotidne raznolikosti
glede na haplotipsko. Efektivne velikosti smo namre¢ na osnovi populacij iz Kalifornije,
ki so bile tudi meSanega izvora zaradi zgodovinskih introgresij, ocenili v programu
MIGRATE-n ob predvidevanju genskega ravnovesja in odsotnosti migracij. Za uporabo
teh populacij smo se odlocili, saj za simulacijo nismo imeli dovolj primernih populacij,
ki niso bile meSane. Poleg tega so algoritmi, ki jih uporablja program MIGRATE-n,
prilagojeni za uporabo na populacijah, ki so stabilne vsaj priblizno 4N generacij
(Kuhner, 2009), kar pomeni, da zaradi glaciacijskih ciklov ni primeren za vecino

sladkovodnih vrst rib, ki naseljujejo zmerni pas.
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Kljub veckratnim vnosom in posledi¢no precej visoki genetski pestrosti pri tujerodnih
populacijah je bil prenos sarenk iz Amerike v Evropo verjetno podvrzen tudi ucinku
ustanovitelja. Razlicne genske posledice geografske ekspanzije namre¢ odrazajo
prevladovanje posameznih alelov in razli¢ne oblike genealoskih dreves, kar smo potrdili
s testom nenadne ekspanzije (angl. mismatch analysis). Tako smo pri primerjavi
porazdelitve paroma primerjanih razlik med haplotipi tujerodnih populacij odkrili dobro
ujemanje z modelno eno-modalno porazdelitvijo, medtem ko je bilo pri domorodnih
populacijah ujemanje slabse. Iz tega lahko sklepamo na recentno ekspanzijo pri

tujerodnih Sarenkah.

Ceprav analiza OmyY1 spolnega kromosoma ni razkrila nobene raznolikosti znotraj
evropskih populacij, pa prisotnost obalnega haplotipa C1 med tujerodnimi populacijami
ni v nasprotju s predlaganim izvorom evropskih populacij iz anadromnih Sarenk
osrednje Kalifornije in Sarenk iz porecja reke Sacramento. Ta haplotip je namre¢
znacilen tako za obalne populacije kot tudi za Sarenke iz porec¢ja reke Sacramento (glej
zgoraj). Prisotnost obalnega haplotipa C7 pri Sarenkah iz ribogojnice Colleman in Pit

kaze, da ti dve ribogojniski liniji nista bili izvor evropskih Sarenk.

V sklopu naSe analize smo med evropskimi Sarenkami odkrili tudi nekaj haplotipov
mtDNA, ki predhodno med divjimi domorodnimi populacijami $e niso bili zabelezeni.
Ti haplotipi verjetno predstavljajo le majhen delez haplotipov domorodnih Sarenk;
verjeten razlog za to je, da Se niso bili odkriti, ali pa so izginili zaradi lokalnih izumrtij
in vlaganja. Na slabSe vzor¢enje nekaterih domorodnih linij je pokazala tudi krivulja
kopic¢enja haplotipov. Na osnovi cenilke ICE na slabSe vzorCenje lahko sklepamo
predvsem pri Sarenkah s severnega dela obmocja Great Basin, kjer smo povzor€ili manj
kot 80 % haplotipov. Ne pri¢akujemo, da bi nezadostno vzoréenje Sarenk z obmocja
Great Basin bistveno vplivalo na nase rezultate, saj na osnovi analize molekularne
variance, ki je pri primerjavi te domorodne linije z evropskimi Sarenkami znaSala 41 %,

to obmocje ni verjeten vir za evropske Sarenke.

Rezultati analize mikrosatelitnih lokusov so se skladali z rezultati analize
mitohondrijske DNA in kazejo, da imajo tujerodne populacije vi§jo alelno pestrost kot

posamezne linije oz. skupine domorodnih populacij, in nizjo genetsko pestrost kot vse
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domorodne populacije skupaj. To kaze na meSanje tujerodnih populacij, kar se odraza
tudi v nekoliko manjSem Stevilu redkih in ve¢jem Stevilu pogostih alelov v primerjavi z
domorodnimi populacijami. Vi§ja diferenciranost domorodnih populacij omogoca
obstoj vecjega Stevila redkih alelov kljub manjSim efektivnim velikostim. Aleli, ki so
redki na nivoju vseh populacij , namre¢ niso nujno tudi redki na nivoju linij oz. skupin
ali posameznih vzorénih mest. Tudi na nivoju mikrosatelitov so bile edine razlike, ki
smo jih ugotovili med pristnimi evropskimi naturaliziranimi populacijami in
populacijami s podpornim vlaganjem, razlike v Stevilu alelov na posamezni lokus,
medtem ko Kkoeficient parjenja v sorodstvu, paroma izracunane Vvrednosti Fsr,
populacijsko drevo, DAPC in STRUCTURE analiza niso razkrile nobenih razlik. To
potrjuje, da med pristnimi naturaliziranimi populacijami in populacijami s podpornim

vlaganjem ni nobenih razlik, vsaj ne na nivoju nevtralnih genetskih znakov.

Znotraj vseh tujerodnih populacij smo zabelezili velike razlike med evropskimi
Sarenkami in Sarenkami z otoka Reunion. Medtem ko so evropske Sarenke na osnovi
populacijskega drevesa, DAPC in STRUCTURE analize najblizje Sarenkam iz porecja
reke Sacramento, sta populaciji z otoka Reunion bliZje skupini, ki se med analiziranimi
vzorci ne pojavlja homogeno, ampak je znacilna za nekatere populacije iz zgornjega
dela porecja reke Pit, njeni geni pa so v ve€ini tudi v jezeru Eagle, deloma pa tudi v
nekaterih pritokih jezera Goose (skupina I1l). Na otoku Reunion so ti genotipi znacilni
predvsem za naturalizirano populacijo iz Bras de Ste-Suzanne, medtem ko ima
populacija iz Bras Caron, ki jo podpirajo z vlaganjem, meSan genotip. Naturalizirane
Sarenke z otoka Reunion torej verjetno ne izvirajo iz porecja reke Sacramento, ampak
pripadajo neki drugi liniji. Na osnovi mikrosatelitne analize domorodnih vzorcev, ki
smo jih vkljucili v raziskavo, nismo uspeli ugotoviti, katera linija naj bi to bila, saj za
primerjavo nismo razpolagali z vzorci oz. mikrosatelitnimi genotipi iz drugih povodij,
ki jih naseljujejo avtohtone Sarenke (porecje reke Klamath, severni del jezera Goose,
porecje reke Columbia ...). Da bi bile donorske populacije za otok Reunion iz porecja
reke Sacramento, je malo verjetno, saj genotipi, karakteristi¢ni za skupino III, ne
nastopajo v Cistih ampak le v meSanih populacijah, medtem ko je pri Sarenkah iz Bras
de Ste-Suzanne, ki je pristna naturalizirana populacija z otoka Reunion, prisoten Cisti

genotip (skupina III). Bolj verjetno je, da Sarenke z otoka Reunion izvirajo iz katerega
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od nevzorcenih povodij, kjer so ravno tako mnozi¢no odvzemali ikre iz narave in jih
gojili ter izvazali. Glede na evolucijsko zgodovino Sarenk lahko genotipe iz skupine III
oz. njim sorodne genotipe pricakujemo v porecjih rek Klamath in Columbia, ki sta bili
preko jezera Goose in reke Pit v zadnjih 100 000 letih veckrat povezani s porecjem reke

Sacramento (glej poglavje 5.2).

Analiza v programu STRUCTURE je tako kot tudi analiza molekularne variance
MtDNA potrdila meSan izvor evropskih Sarenk. Ugotovili smo, da najvecji delez
genotipov izvira iz porecja reke Sacramento (skupina II), manjsi del iz zgornjega dela
porecja reke McCloud (skupina 1), v sledeh pa je vidna tudi prisotnost genotipov, ki so
znacilni za skupino III, ki se v pore¢ju reke Sacramento pojavlja nehomogeno. Zgolj na
osnovi prisotnosti genov, ki so znacCilni za zgornji del pore¢ja reke McCloud, ne
moremo zakljuciti, da so te populacije prav tako prispevale k izvoru evropskih Sarenk.
Ti geni so namre¢, vsaj danes, prisotni tudi pri meSanih genotipih v spodnjem delu
porecja reke Sacramento. Hierarhi¢na analiza je pokazala tudi razlike med domorodnimi
populacijami Sarenk, vsemi evropskimi populacijami in Sarenkami iz kalifornijskih
ribogojnic. Poseben polozaj evropskih Sarenk lahko razumemo kot posledico ucinka
ustanovitelja ali pa kot posledico domestikacije in s tem povezanega intenzivnega
selekcijskega pritiska, ki je privedel do specifiénega genetskega profila ali pa tudi kot
posledico naklju¢nega toka genov. Ucinek ustanovitelja smo kljub potrjenemu
mesSanemu in veckratnemu vnosu in posledi¢no precej visoki genetski pestrosti zaznali
tudi s testom nenadne ekspanzije. Ceprav smo uporabljali nevtralne mikrosatelite se
selekcijski pritisk, Se posebej, e je tako mocan, kot je to pri umetni vzreji, lahko odraza

kot posledica vezanega dedovanja z ne-nevtralnimi geni.

Pri interpretaciji rezultatov analize mikrosatelitov moramo biti nekoliko previdni, saj
smo vzorce genotipizirali v dveh razli¢nih genetskih laboratorijih. Medtem ko smo v
svojem laboratoriju genotipizirali tujerodne populacije, vklju¢no s Sarenkami iz
ameriSkih ribogojnic, smo v laboratoriju prof. dr. Bernie May v UC Davis genotipizirali
domorodne populacije $arenk in del ribogojniskih populacij. Ceprav smo alelne dolzine
uskladili na podmnozici vzorcev z razlicnih evropskih vzorénih mest, ki smo jih

analizirali v obeh laboratorijih, so manj$i zamiki v branju alelnih dolzin mozZni. Da ti
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odstopi niso veliki, smo dodatno potrdili Se z analizo Sarenk iz kalifornijskih ribogojnic
Pit in Coleman. V obeh laboratorijih smo namre¢ analizirali razlicne vzorce obeh
ribogojniskih linij, pri ¢emer pri nobeni liniji nismo nasli vecjih odstopov. Torej napaka
genotipizacije verjetno ni razlog za zgoraj omenjene razlike med evropskimi
populacijami in populacijami iz poreéja reke Sacramento (skupina Il) pri drugem
koraku hierarhi¢ne analize s programom STRUCTURE (glej poglavje 5.2). Poleg tega
so zaradi svoje zelo visoke polimorfnosti izbrani mikrosatelitni oznacevalci manj
primerni za analizo v programu STRUCTURE, saj pri lahko pri¢akujemo veé

homoplazij kot bi jih pricakovali pri manj polimorfnih mikrosatelitnih oznacevalcih.

Na osnovi naSe analize lahko ovrzemo hipotezo o razlitnem genetskem profilu
evropskih ribogojniskih in naturaliziranih populacij, ki naj bi nastal zaradi razli¢nega
selekcijskega pritiska. Ta hipoteza izhaja iz starejSih virov (Franke, 1908, 1913;
Ehrenbaum, 1926; Mrsi¢, 1935) in je pogosto prevladujo¢ pogled med mnogimi
ribiSkimi delezniki. Hipoteza predvideva, da so populacije, uporabljene v zacetnih letih
translokacije, pripadale drugim linijam kot populacije, uporabljene kasneje, in da so
danasnje ribogojniske populacije manj primerne za naturalizacijo, kot so bile
zgodovinske posiljke Sarenk. Po tej hipotezi zgodnje evropske posiljke Sarenk temeljijo
predvsem na rezidentih populacijah, ki naj bi bile zaradi svojega nacina Zivljenja bolj
prilagojene na Zivljenje v bolj notranjih celinskih vodah, medtem ko kasnejSe posiljke v
veCji meri temeljijo na anadromnih populacijah, ki naj bi se v takih vodah tezje
obdrzale. Ze v &au zgodnjih prenosov Sarenke iz ZDA so predvsem v nemskih
ribogojnicah vzpostavili Stevilne plemenske jate, iz katerih so to vrsto raznesli po
srednji Evropi (takratna Nemcija in Avstro-Ogrska) in jo vnasali v Stevilne potencialno
primerne vode griCevnatega sveta (MrSi¢, 1935). Posledica tega naj bi bila asimetri¢na
distribucija naturaliziranih populacij v Evropi, saj v predalpskem svetu srednje Evrope
najdemo veliko vedjo gostoto naturaliziranih populacij kot v drugih podobnih
gricevnatih obmocjih (Apenini, Dinaridi, Karpati, Pireneji). Pri vzpostavitvi zgodnjih
plemenskih jat, tudi takih, ki so bile nemalokrat vir za zgodnje evropske uvoze, je
kljuéno vlogo odigrala ribogojnica Baird Station na reki McCloud. Ceprav prisotnost
rezidentne podvrste (O. m. stoeni) v reki McCloud govori v prid tej hipotezi, so bile

konec 19. stoletja na obmocju spodnjega in srednjega toka te reke, tudi v blizini Baird
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Station, redno prisotne tudi anadromne Sarenke (O. m. irideus), ki so tja prihajale na
drst. O prisotnosti dveh razlicnih tipov Sarenke na tem obmocju je porocal ze prvi
upravitelj te ribogojnice, Livnigston Stone, pri ¢emer je tudi zapisal, da so za
vzpostavitev plemenskih jat uporabljali ikre obeh linij (Needham in Behnke, 1962). To
pomeni, da Ze zgodnje linije niso izvirale iz Cistih rezidentnih populacij, ampak so bile

krizane z anadromnimi.

Ceprav zgodovinski podatki ne dovoljujejo primerjave uspeha naturalizacije skozi
zgodovino, tej hipotezi nasprotuje prisotnost anadromnih $arenk med zgodnjimi uvozi v
Evropo in predvsem rezultati nasih populacijsko genetskih analiz. Med pristnimi
naturaliziranimi populacijami, populacijami s podpornim vlaganjem in ribogojniskimi
Sarenkami namre¢ nismo nasli nobenih genskih razlik. Nizka diferenciranost populacij
in veliko skupnih haplotipov med razli¢nimi evropskimi regijami so odsev nacionalnih
praks vlaganja rib v Evropi. Te prakse prvenstveno podpirajo mocno razvito
rekreacijsko ribiStvo in vklju€ujejo slabo regulirano vnaSanje Sarenk v vecino evropskih

voda (Crawfor in Muir, 2008; Gherardi, 2010).

Izpostaviti pa velja, da so nase analize temeljile na nevtralnih oznacevalcih, na osnovi
katerih ni mogoce razlikovati med anadromnimi in rezidentnimi populacijami, medtem
ko bi adaptivni geni, ki dolo¢ajo nacin Zivljenja pri Sarenkah (anadromni oz. rezidentni
ekotip) lahko pokazali popolnoma drugacno sliko. Pri Sarenkah je namre¢ nacin
zivljenja le do neke mere dolocen genetsko, saj obstajajo primeri, ko celotne populacije
prehajajo iz enega na drugi nacin le pod vplivom okoljskih dejavnikov (Pascual in sod.
2001; Riva Rossi in sod., 2004). Vprasanja, koliksno vlogo igra gensko ozadje pri
naturalizaciji, torej nismo uspeli dokon¢no razreSiti. Tekom naSih raziskav smo
poskusali dobiti tudi vpogled v vlogo adaptivnih genov pri naturalizaciji Sarenk.
Osredotocili smo se na Stiri mikrosatelitne lokuse, ki se dedujejo vezano z elementi
MHC kompleksa, ker pa pri genotipizaciji, kljub razlicnim modifikacijam protokola,

nismo bili uspesni, rezultatov ne moremo prikazati.

V primerjavi z domesticiranimi Sarenkami imajo poto¢ne postrvi precej drugacno
genetsko strukturo. Ceprav sta obe vrsti podvrzeni podobnim umetnim selekcijskim

pritiskom, ki ve€inoma delujejo v smeri hitrejSe rasti in ve¢je plodnosti, med njima

111



Stankovi¢ D. Genetika naturaliziranih populacij $arenk (Oncorhynchus mykiss) v Sloveniji.
Dokt. disertacija. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniska fakulteta, 2015

najdemo izrazite razlike. Medtem ko so evropske Sarenke zadrzale visoko alelno
pestrost in genetsko raznolikost v primerjavi z domorodnimi linijami, je pestrost pri
komercialnih ribgojniskih poto¢nih postrveh veliko nizja kot pri domorodnih linijah
(Aurelle in Berrebi, 1998; Aurelle in sod., 2002; Jug in sod., 2005; Weiss in sod., 2000).
Razlogi za to nesorazmerje verjetno lezijo v razlicni filogeografiji donorskih populacij
in ne v razlicni zgodovini domestikacije. Medtem ko evropske Sarenke izvirajo iz
Kalifornije, ki je bila med pleistocenskimi poledenitvami pomemben refugij za mnogo
vrst, tudi za Sarenko, domesticirane potocne postrvi izvirajo iz severne in srednje
Evrope (Danska, Francija, Nemcija), ki jo je moderna atlantska linija kolonizirala Sele
po koncu ledenih dob, kar se odraza v njeni relativno nizki genetski pestrosti (Aurelle in
sod., 2002; Hamilton in sod., 1989).

Genski profil igra razli¢no vlogo pri naturalizaciji tujerodnih sladkovodnih rib. Medtem
ko veckratni vnos in meSanje linij pri nekaterih vrstah ohranja visok nivo genetske
raznolikosti, so druge vrste enako uspesne kljub o¢itni izgubi genetske pestrosti (Roman
and Darling, 2007; Hénfling, 2007). Veckratni vnos locenih linij je ociten pri
kompleksu Carassius auratus v Evropi (Rylkova et. al., 2013), vnos predhodno mesanih
linijj pa pri Skodljivcu psevdorazbori, ki povzroca tezave v akvakulturi krapovcev
(Simon in sod., 2011). Genetska raznolikost sama po sebi ni vedno dovolj za uspesno
invazijo, ampak je lahko tudi pomemben genetski izvor v povezavi s specificnimi
adaptacijami. V Renu so v zadnjih desetletjih zabelezili novo linijo kaplja (Cottus sp.),
ki je nastala s hibridizacijo dveh »starih« filogeografskih skupin. Taka hibridizacija je
vodila k nastanku novih fenotipskih prilagoditev, ki tej liniji omogocajo kolonizacijo
novih obmocji (Nolte in sod. 2005). Pogosto pa opazena genetska raznolikost ne odraza
genske variacije, ki je klju¢na za ekoloski uspeh, saj nevtralni oznacevalci veckrat niso
v povezavi z aditivnimi genetskimi vplivi. Ta pojav so Lindholm in sod. (2005) opazili
pri gupijih (Poecilia reticulate) v Avstraliji in Koskinen in sod. (2002) pri lipanih na
Norveskem. Pomembnost aditivnih genetskih vplivov pri Sarenkah pa razkrivajo tudi
nove tehnologije, tako so Sele s pomocjo sekvenciranja naslednje generacije nasli
genetske razlike med anadromnimi in rezidentnimi populacijami (Hecht in sod., 2012;
Hecht in sod., 2013).
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Povzamemo lahko, da visoka genetska pestrost in nizka diferenciacija med tujerodnimi
populacijami kaze, da evropske Sarenke verjetno izvirajo iz ve¢ Ze predhodno mesanih
virov, pri ¢emer jih vecina pripada anadromnim Sarenkam iz osrednje Kalifornije in
Sarenkam iz porecja reke Sacramento. Poleg tega smo ugotovili tudi, da je genetska
pestrost pri tujerodnih populacijah v primerjavi z domorodnimi nizja, saj se v njej
odrazata genski zdrs in umetna selekcija, povezana z ribogojniskim okoljem, ki so ji
bile podvrzene tujerodne populacije tekom stotridesetletne zgodovine intenzivnega
prenasanja in ribogojstva. Ceprav v nasi raziskavi nismo odkrili nobenih izrazitih razlik
med pristnimi  naturaliziranimi  populacijami,  potencialnimi  naturaliziranimi
populacijami s podpornim vlaganjem in ribogojniskimi populacijami, pa ne izvirajo vse
tujerodne populacije iz istih virov. Po genetski strukturi populacije z otoka Reunion
namre¢ ne izvirajo iz istih domorodnih linij kot evropske Sarenke, ampak pripadajo
svoji liniji, ki je v porecju reke Sacramento prisotna le v sledovih in je posledica

zgodovinskih sekundarnih stikov z drugimi bolj severnimi porecji.
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6 SKLEPI

V okviru prvega sklopa raziskave »RazSirjenost naturaliziranih populacij Sarenke v
Evropi« smo zbrali in ovrednotili podatke o naturaliziranih $arenkah s 132-ih obmocji iz
16-ih drzav in tako zelo povecali poznavanje razSirjenosti naturaliziranih populacij.
Najvi§jo gostoto takSnih populacij najdemo v Predalpskem hribovju, predvsem v
Sloveniji in Avstriji, medtem ko je v drugih griCevnatih obmocjih Evrope veliko
redkejsa. Pogostost naturaliziranih Sarenk v Sloveniji se v grobem sklada z modelom, ki
so ga predstavil Fausch in sod. (2001). Po tem modelu naturalizacijo Sarenk omejuje

predvsem poplavni rezim v odvisnosti od ¢asa izvalitve mladic.

Rezultati drugega sklopa raziskave »Populacijsko genetska struktura domorodnih $arenk
v severni Kaliforniji, ki je pomembna za razumevanje odnosov med tujerodnimi
populacijami« so pokazali, da je populacijsko genetska strukturiranost Sarenk v pore¢ju
reke Sacramento vecja, kot so to domnevali Simmons in sod. (2009). Z analizo
razvr§€anja v populacijske skupine smo poleg skupine iz zgornjega poreja reke
McCloud in skupine, ki naseljuje vecji del pore¢ja reke Sacramento, prepoznali $e eno
nehomogeno skupino. Genotipi te skupine se pojavljajo predvsem pri delu osebkov iz
zgornjega dela porecja reke Pit, jezera Eagle in deloma iz pritokov jezera Goose. Poleg
tega smo s hierarhi¢no analizo razvri¢anja potrdili tudi domnevo Behnke-ja (2002), Ki
znotraj zgornjega dela porec¢ja reke McCloud sarenke iz potoka Sheepheaven obravnava

kot lo¢eno enoto.

V tretjem sklopu »Izvor in populacijska struktura tujerodnih Sarenk« pa smo ugotovili,
da evropske Sarenke najverjetneje izvirajo iz ve¢ ze predhodno mesanih virov, pri ¢emer
jih vecina pripada anadromnim Sarenkam iz osrednje Kalifornije in Sarenkam 1z porecja
reke Sacramento. Ceprav v svoji raziskavi nismo odkrili nobenih izrazitih razlik med
pristnimi naturaliziranimi populacijami, potencialnimi naturaliziranimi populacijami s
podpornim vlaganjem in ribogojniskimi populacijami, pa ne izvirajo vse tujerodne
populacije iz istih virov. Po genetski strukturi populacije z otoka Reunion namre¢ zelo

verjetno ne izvirajo iz porecja reke Sacramento.
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7 POVZETEK (SUMMARY)
7.1 POVZETEK

Vnos tujerodnih vrst je eden najbolj aktualnih naravovarstvenih problemov. Med
tujerodimi ribami je Sarenka ena najpogostejsi in najbolj razsirjenih vrst. Od konca 19.
stoletja pa do danes so jo za namene rekreativnega ribistva in vzreje raznesli ze v vec
kot sto drzav. Zaradi visoke prilagodljivosti je ta vrsta vzpostavila naturalizirane
populacije na razli¢nih koncih sveta. TakSne populacije Se bolj negativno vplivajo na
domorodno favno, saj za svoj obstoj in Sirjenje ne potrebujejo ve¢ cloveske pomoci.
Organizacija IUCN je Sarenko zaradi globalnih negativnih vplivov celo uvrstila na

seznam stotih najbolj invazivnih tujerodnih vrst.

Kljub pomembnosti te vrste je razsirjenost naturaliziranih populacij v Evropi slabo
raziskana. Uspeh naturalizacije naj bi bil v Evropi slab navkljub rednim in pogostim
vnosom ter Stevilénim potencialno primernim vodam. Za boljsi uvid v razSirjenost in
stanje naturaliziranih populacij smo v sklopu nasih raziskav opravili iz¢rpen pregled
literature. Prisotnost vsaj ene naturalizirane populacije smo potrdili v Sestnajstih
drzavah (Svedska, Norveska, Finska, Nemcija, Avstrija, Svica, Lihtenstajn, Madzarska,
Slovenija, HrvaSka in Bosna in Hercegovina, ZdruZeno kraljestvo, Francija, Italija,
Spanija in Portugalska). Kriti¢no smo ovrednotili 132 obmogji, kjer se $arenke v naravi
redno ali obCasno razmnoZzujejo. NajveC naturaliziranih populacij smo zabelezili v
Predalpskem hribovju, predvsem v Sloveniji in Avstriji, kjer so prisotne tudi populacije,

ki ne naseljujejo le reguliranih ampak tudi ohranjene tekoce vode.

Pogostost naturaliziranih Sarenk v Sloveniji se v grobem sklada z modelom, ki so ga
predstavili Fausch in sod. (2001). Po tem modelu naturalizacijo omejuje predvsem
poplavni reZim v odvisnosti od Casa izvalitve mladic. Pri nas so namre¢ poplave
znacilne za prvi del pomladi in jesen, medtem ko je njihova pogostost pozno spomladi

in zgodaj poleti dovolj nizka, da lahko mladice, ki se takrat izvalijo, prezivijo.

Za ustrezno vrednotenje populacijsko genetske strukture tujerodnih populacij smo v
raziskavo vkljucili genske podatke ve¢ kot stotih domorodnih populacij iz Severne

Amerike. Med temi populacijami smo posebno pozrnost posvetili Sarenkam iz orecja
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reke Sacramento v severni Kaliforniji. Populacijsko genetska analiza enajstih
mikrosatelitnin  lokusov je razkrila veliko strukturiranost med triindvajsetimi
analiziranimi domorodnimi populacijami. Z analizo razvr$¢anja v populacijske skupine
v smo v porecju reke Sacramento prepoznali tri in ne smo dveh skupin, kot je to veljalo
prej (Simmons in sod., 2009). Poleg skupine iz zgornjega porecja reke McCloud in
skupine, ki naseljuje vecji del porecja reke Sacramento, smo mi prepoznali Se
nehomogeno skupino, katere genotipi se pojavljajo predvsem v mesanih populacijah
zgornjega dela porecja reke Pit, jezera Eagle in deloma v pritokih jezera Goose, ki je del

endorei¢nega obmocja Northern Great Basin.

Potrdili smo tudi domnevo, ki jo je postavil Behnke (2002), in sicer da lahko znotraj
zgornjega dela porecja reke McCloud Sarenke iz potoka Sheepheaven obravnavamo kot
lo¢eno enoto. Poznavanje dejanske populacijske strukture je klju¢no za pripravo
dolgoro¢nih upravljavskih na¢rtov pri sladkovodnih ribolovnih vrstah. Vse tri skupine
bi kljub intenzivnemu vlaganju tujerodnih Sarenk v 20. stoletju morali obravnavati kot

evolucijsko pomembne enote (ESU).

Glavnina naSega dela je bila osredoto¢ena na ugotavljanje populacijske strukture
tujerodnih Sarenk in rekonstrukcijo njihovega izvora. Populacijska $tudija je obsegala
analizo polimorfizma kontrolne regije mtDNA, odseka spolnega kromosoma OmyY1 in
enajst mikrosatelitnih lokusov. Pri nukleotidnih sekvencah smo populacijske parametre
ocenili s pomocjo krivulje kopicenja haplotipov, s Fst ter H in n. Odstopanja med
obema pestrostma (H in 7) smo ocenili s pomocjo koalescen¢ne simulacije na osnovi
domorodnih populacij. Filogenetske odnose med haplotipi Sarenk smo rekonstruirali z
metodo najmanjSe vpete mreze. Na osnovi te smo preucevali filogeografsko distribucijo
po vzor¢nih mestih tako domorodnih kot tudi tujerodnih populacij. Ugotovili smo
mesSan in mnogokraten izvor tujerodnih populacij in ga potrdili z AMOVA analizo. Za
donorski skupini, ki sta najve¢ prispevali k tujerodnim populacijam, smo dolo¢ili
anadromne Sarenke iz osrednje Kalifornije in Sarenke iz porecja reke Sacramento. Kljub
potrjenemu meSanemu in veckratnemu vnosu ter precej visoki genetski pestrosti smo pri

tujerodnonih populacijah s testom nenadne ekspanzije zaznali u¢inek ustanovitelja.
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Pri mikrosatelitnih lokusih smo genetsko raznolikost skupin ocenili s standardnimi
populacijsko genetskimi parametri. S populacijskim drevesom, DAPC analizo ter
analizo razvrS¢anja v populacijske skupine smo tudi s temi oznacevalci potrdili prej
ugotovljen meSan in veckratni izvor tujerodnih populacij. Ugotovili smo tudi, da je
genetska pestrost pri tujerodnih populacijah v primerjavi z domorodnimi nizja, saj se v

njej odrazata genski zdrs in umetna selekcija.

Ceprav v nasi raziskavi nismo odkrili nobenih izrazitih razlik med pristnimi
naturaliziranimi populacijami, potencialnimi naturaliziranimi populacijami s podpornim
vlaganjem in ribogojniskimi populacijami, pa ne izvirajo vse tujerodne populacije iz
istih virov. Po genetski strukturi populacije z otoka Reunion namre¢ ne izvirajo iz istih
domorodnih skupin kot evropske Sarenke, temve¢ pripadajo svoji. Ceprav smo to
skupino odkrili tudi v pore¢ju reke Sacramento, je bolj verjetno, da Sarenke z otoka
Reunion ne izvirajo iz tega pore¢ja. Omenjena skupina je namre¢ v tem porecju prisotna
le v sledovih in 8¢ to v pretezno meSanih genotipih. Njena prisotnost je zato

najverjetneje posledica zgodovinskih sekundarnih stikov z drugimi severnej$imi porecji.

Pri interpretaciji rezultatov o razlikah med naturaliziranimi in ne-naturaliziranimi
populacijami je potrebna previdnost, saj so naSe analize temeljile le na nevtralnih
oznacevalcih, medtem ko sposobnost naturalizacije, ¢e je ta pogojena gensko, dolocajo

adaptivni geni.
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7.2 SUMMARY

Biological invasions are a major threat to biodiversity and even ecosystem functioning
and thus represent a significant risk to receiving environments. Following direct habitat
destruction, invasive alien species are considered as the second most important cause
for species decline. Rainbow trout (Oncorhynchus mykiss) is the most widely introduced
salmonid worldwide and one of the most widely introduced fish species in general.
Since 1874 acclimatization societies, anglers and aquaculturists have introduced the
rainbow trout into at least 109 countries. The global success of this species can be
ascribed to a combination of factors: its social importance as a valued game-fish,
tolerance for higher temperatures, manipulation of lifestyle histories through selective
breeding, its adequacy for hatchery cultivation and therefore a source of food-fish
worldwide. As a result, rainbow trout has also successfully invaded many regions and
even produced self-sustaining populations that can have strong effects on native
ecosystems. As evidence of negative effects have been reported worldwide it was listed

among the top 100 of the World’s Worst Invasive Alien Species by the [JUCN.

In spite of its importance there has been little work done to study the process of
naturalization in Europe. Here, it remains unclear whether rainbow trout has become
naturalized and invasive, despite more than decades of widespread and continuous
introductions of fry, juveniles and adults into potentially appropriate waters (10° — 10).
Only a small amount of data on European self-sustaining populations is available in
English scientific literature, while more information exists in other languages and in the
grey literature. In order to fill this gap a comprehensive overview of the literature and
other sources of information on European self-sustaining rainbow trout populations was
conducted. Self-sustaining populations and potentially self-sustaining populations with
supportive stocking where registered on 132 localities spread through sixteen countries
(Sweden, Norway, Finland, Germany, Austria, Switzerland, Liechtenstein, Hungary,
Slovenia, Croatia, Bosnia and Herzegovina, United Kingdom, France, Italy, Spain and
Portugal). The highest abundance of self-sustaining populations has been observed in
Alpine foothills, specifically in Rhine in Switzerland and Liechtenstein, in many

Austrian Alpine waters and in Slovenia. Some populations also exist in Oberbayern,
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Germany, in Northern Italy and perhaps even in south-eastern France. Other foothills
and mountainous areas where naturalized populations have also been recorded include
the Dinaric Alps, the Apennines, the French Pyrenees, the mountains of Northern
Hungary and those of Scandinavia. In contrast, the species is very rare in European

lowlands.

Rainbow trout in Europe is generally considered to be susceptible to naturalization only
in waters that are highly modified, where native salmonids struggle to survive. Yet this
is not always the case, at least with some populations in Austria and especially in

Slovenia.

In Europe, there is no consensus on the reasons for the general absence of self-
sustaining rainbow trout populations. Nevertheless, Fausch et al. (2001) showed that
degree of invasion is often inversely related to the probability of flooding during fry
emergence. Even though abiotic factors alone cannot explain the absence of self-
sustaining populations all over Europe, Slovenian populations in general correspond
with this model. In Slovenia, floods usually occur in early spring and fall and seldom in
late spring and early summer, allowing the emerged juveniles to survive. The flood
regime here is in general similar to the situation in Hokkaido where Fausch et al. (2001)

rate the naturalization success as moderate.

To get a better understanding of many different lineages and evolutionary groups of
rainbow trout that played their role in the formation of translocated populations we
included a dataset with genetic information on over a hundred native populations from
North America. Among these populations we focused on rainbow trout from the
Sacramento River Basin in North California. For reconstruction of population structure
a dataset constructed from 754 samples and eleven microsatellite loci was used.
Standard population genetic parameters identified significant structuring among twenty-
three analyzed native populations. A Bayesian clustering algorithm in STRUCTURE
recognized three and not only two distinct evolutionary groups inhabiting the
Sacramento River Basin, as was suggested by Simmons et al. (2009) and Simmons
(2011). Besides the redband trout of the Upper McLeod and the rainbow trout inhabiting

most of the Sacramento River Basin, our analysis also revealed a new cluster, which is
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not spread homogenously but mostly appears in mixed genotypes of Upper Pit, Eagle
Lake and partially also Goose Lake. Special position of this group was also partially
revealed by the population tree and the DAPC analysis. Presence of this evolutionary
group is probably a consequence of secondary contacts and historical introgressions of
the Upper Sacramento Basin, as this region was in occasional communications during
glaciations and interglaciations since the late Pleistocene. Therefore, this group could be
a remainder of recent colonization by an archaic rainbow trout from the Klamath River
some 100,000 years ago, or a consequence of secondary contacts with the Columbia

River Basin through Snake River and the Northern Great Basin.

Furthermore, hierarchical clustering approach also showed some additional structuring
within the Sacramento River Basin and confirmed a distinctive position of Sheepheaven
creek population inside the McCloud River redband trout, which was previously

proposed by Behnke (2002) on the basis of morphological characters.

The main focus of our work was aimed at recovering the origins of translocated rainbow
trout and reconstructing the relationships within them by analyzing the polymorphism
of the mtDNA control region, OmyY1 Y-linked marker and eleven microsatellite loci.
Seventeen variable nucleotide positions within the mtDNA fragment, determining
sixteen haplotypes, were found among translocated rainbow trout, while OmyY1
fragment revealed virtually no variation. Population parameters of nucleotide sequences
were assessed with a rarefaction analysis, AMOVA and by Fsr, H and =. Deviations of
both diversities (H and ©r) were assessed by coalescent simulation of native lineages
under mutation-drift equilibrium. Phylogenetic relations between found haplotypes were
reconstructed with minimum spanning network, which also served as a basis for the
phylogeographic analysis of both native and translocated populations. Presence of
multiple native lineages and high level of allelic richness and genetic diversity in
translocated populations support multiple origins of translocated rainbow trout.
Although low levels of genetic differentiation among translocated populations present
observe a potential discrepancy, this may be explained by introductions from previously
mixed source populations. Additional evidence of potentially admixed source origins

comes from the AMOVA, where we compared the translocated populations with native
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lineages and their combinations. The AMOVA results were most consistent with a
mixed origin, composed of a combination of steelhead populations from Central

California and Sacramento River coastal rainbow trout lineages.

In spite of multiple origins, admixture and relatively high genetic diversity mismatch
analysis showed recent expansion within translocated populations most probably due to

the founder effect.

Standard measures of population diversities for microsatellite data (Na, Ng, Ho, Hg, Fsr,
Fis, Fir) and population tree based on shared allelic distances, DAPC and Bayesian
clustering were all in concordance with multiple origins and admixture hypothesis.
Furthermore, higher levels of genetic diversity within translocated populations in
comparison with native populations were also confirmed, which can be ascribed to
genetic drift and intensive strong artificial selection since the first artificial breeding

experiments on rainbow trout more than 130 years ago.

Even though no significant differences between genuine self-sustaining populations,
potential self-sustaining populations with supportive stocking and hatchery populations
were discovered, not all translocated populations have the same origin. According to our
analysis, translocated populations from Réunion originate from a different evolutionary
group than do the European populations. As this cluster is very rare in the Sacramento
River Basin and mostly present in mixed genotypes, it is highly unlikely Réunion
rainbow trout originates from this watershed. Presence of this group in the Sacramento
River basin is probably a consequence of historical introgressions and secondary

contacts with northern watersheds as described above.

Our conclusions on the diferences betweeen genuine self-sustaining populations,
potential self-sustaining populations with supportive stocking and hatchery populations
should be interpreted with care as we included only neutral markers in our analysis.
However, if naturalization is genetically conditioned, adaptive genes define it and thus

they should be investigated.
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PRILOGE

Priloga A: Mesta vzoréenja za sekvenéna zaporedja z oznako oz. §tevilko lokalitete (Lo; Stevilka lokalitete ustreza tistim iz Slike R) s pripadajo¢imi koordinatami
(podane so le koordinate lastnih vzorcev). Navedeno je Stevilo vzorcev iz posameznega mesta, vir vzorcev (Patrick Berrebi (PB), Klavdija Bogataj (KB), Nejc Bravnicar
(NB), Charles Cathcart (CC); Alain Crivelli (AC), Stefano Fenoglio (SF), Giinter Feuerstein (GU), Marijan Govedi¢ (MG), Cristopher Hahn (CH), Ga$per Pustovrh
(GP), Molly R. Stephens (MS) Nikica Sprem (NS), Giinther Unfer (GU) in Marjan Vaupoti¢ (MV)) ter linija, kateri pripadajo domorodni vzorci (anadromne 3arenke
severno od rta Mendocino (N-RBT), anadromne $arenke iz osrednje Kalifornije (CCA-RBT), anadromne $arenke iz juzne Kalifornije (SCA-RBT), Sarenke iz porecja
reke Columbia (COL), Sarenke iz severnega dela endorei¢nega obmocja Great Basin (NGB), Sarenke iz porecja reke McCloud (M-RT), Sarenke iz porecja reke
Sacarmento (SAC-RBT) in Sarenke iz pore¢ja reke Kern (GT)). Ob vsakem vzoré¢nem mestu so podani najdeni haplotipi, ker so bile sekvence iz raziskave Brunelli in
sod. (2010) pomnoZenimi z druga¢nimi zagetnimi oligonukletoidi, je ujemanje s haplotipi iz na$e raziskave le delno (oglati oklepaji). Pri vzorcih iz Bagley in Gall (1998)
in Brunelli in sod. (2010) je podana le frekvenca haplotipov, ki so bili najdeni med tujerodnimi populacijami (*).

Supplementary A: Sample location for DNA sequences name with the location number (Lo; location number is same to the number of the sample in Figure 4); size of
the sample (No); Lineage of native rainbow trout populations where available - Steelhead populations north of Cape Mendocino (N-RBT), Columbia River basin redband
trout (COL), Northern Great Basin redband trout (NGB), Steelhead populations from Central California (CCA-RBT), Steelhead populations from South California (SCA-
RBT), McCloud River redband trout (M-RT), Sacramento River coastal rainbow trout (SAC-RBT) and Kern River Basin golden trout (GT); Source — Patrick Berrebi
(PB), Klavdija Bogataj (KB), Nejc Bravnicar (NB), Charles Cathcart (CC); Alain Crivelli (AC), Stefano Fenoglio (SF), Giinter Feuerstein (GU), Marijan Govedi¢ (MG),
Cristopher Hahn (CH), Gasper Pustovrh (GP), Molly R. Stephens (MS), Nikica Sprem (NS), Giinther Unfer (GU) and Marjan Vaupoti¢ (MV); geographic coordinates
for own data (coordinates for data from Bagley and Gall, 1998 and from Brunelli et al., 2010 can be found in those publications); mtDNA haplotype frequencies
(sequences in Brunelli et al., 2010 are shorter - where a sequence matched more than one of our haplotypes square brackets were used); and OmyY1 haplotype

frequencies. For samples from Bagley and Gall (1998) and Brunelli et al. (2010) only frequencies of haplotypes recorded in translocated populations are shown (*).
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PRISTNE NATURALIZIRANE POPULACIJE 4 23 6 6 18 9 15 5 7 8 101
1 Bela, pritok Idrijica prr Idriji, SI 5 AC 45.96 °N 13.97 °E 5 5
2 Bouillouses, akumulacija v Pirinejih FR 6 PB 42.57°N 2.01°E 2 1 3 6
3 Brinta, pritok Soce pri Kamnem, SI 5 AC 46.22 °N 13.67 °E 5 5
4 Crni potok v Logatcu, SI 6 45.91 °N 14.20 °E 6 6
5 Dabrscek, pritok Idrijce pri D. Trebusi, SI 6 AC 46.12°N13.89°E 1 2 3 6
6 Godica, pritok Soce pri Tolminu, SI 5 AC 46.19°N 13.77 °E 1 4 5
7 Hotenja, pritok Trebusc¢ice pri D. Trebusi, SI 5 AC 46.09°N 13.86°E 1 2 2 5
8 Hribski potok v Vrhniki, Sl 5 NB 45.96 °N 14.29 °E 5 5
9 Zgornja ldrijca pri Idriji, SI 6 AC 45.97°N 13.98 °E 4 5 1 10
10 Iska pri Ljubljani, SI 5 45.88 °N 15.52 °E 1 3 1 5
11 Kozjak,pritok Soce pri Tolminu, SI 6 AC 46.27 °N 13.62 °E 6 6
12 Krékstadelva, pritok Hobglelva pri Oslu, N 2 CH 59.66 °N 10.89 °E 1 1 2
13 Lemme, pritok Orba, Alessandria, IT 4 SF  44.59 °N 8.86 °E 1 3 4
14 Majnski potok, pritok Idrijce, pri Idrijski 5 AC  45.98 °N 13.96 °E 5 5
Beli, SI
15 Mola (Méll), pritok Drave, AT 6 GU 45.87°N 13.30 °E 1 1 1 1 2 6
16 Predjamski potok pri Postojni, Sl 5 45.82 °N 14.13 °E 5 5

17 LaRoya, potok v Alpes-maritimes, FR 10 PB 4397°N754°E 1 1 1 2 5 10
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18 Ren (Rhein) na iztoku iz Bodenskega jezera 5 GF 47.68°N8.78 °E 1 1 1 2 5
(Bodensee), CH
POPULACIJE S PODPORNIM VLAGANJEM 10 13 17 2 3 4 2 1 7 14 8 5 1 87
19 GameljscCica, pritok Save pri Ljubljani, Sl 4 46.13 °N 14.49 °E 1 2 1 4
20 Hubelj, pritok Vipave pri Ajdovs¢ini, SI 8 MV 45.88 °N 13.91 °E 2 6 8
21 Jadro pri Splitu, HR 5 NS 4354°N16.51°E 2 2 1 5
22 Konjscéak, pritok Hublja, ST 2 MG 45.90 °N 13.76 °E 2 2
23 Lepenca, pritok Soce pri Bovcu, SI 2 GP 46.30 °N 13.65 °E 1 1 2
24 Lipnica, pritok Save pri Kamni Gorica, SI 5 46.30 °N 14.22 °E 1 1 1 1 1 5
25 Lago di Livigno, pri Livigno, CH 5 GF 46.63 °N 10.19 °E 1 1 3 5
26 Ljuta pri Cavtatu, HR 6 4253°N1836°E 1 1 4 6
27 Posavec, mrtvica Save, pri Podbrezju, Sl 6 46.30 °N 14.20 °E 1 2 2 1 6
28 Prelog, kanal Drave pri Varazdinu, HR 5 NS 46.31°N1652°E 1 3 1 5
29 Reka Reka pri Pivki, SI 1 MG 45.47 °N 14.13 °E 1 1
30 Ribnica, pritok Save, pri Bohinjski Beli, Sl 5 46.29°N1392°E 1 1 1 1 1 5
31 Soéa pri Tolminu, SI 4 AC 46.18°N 13.30 °E 1 1 2 4
32 Sopota, pritok Save pri Radecah, SI 5 46.07 °N 15.13 °E 4 1 5
33 Trziska Bistrica pri Trzi¢u, SI 4 KB 46.33 °N 14.29 °E 2 1 1 4
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34 Alpsko jezero, CH GF 2 1 1 1 5
35 Zrnovnica pri Splitu, CH 4 NS 43.51°N 16.54 °E 3 1 4
36 Zadnja. Smoleva, pritok Selske Sore pri 1 46.20°N 14.11°E 5 2 3 1 11
Zeleznikih, SI
EVROPSKE RIBOGOJNICE 8 2 2 5 5 1 4 1 3 32
37 Ribogojnica Glavati¢evo pri Konjicu, BIH 6 43.50°N 18.11 °E 1 3 2 6
38 Ribogojnica Ramsko jezero, BIH 5 43.79 °N 17.60 °E 1 1 3 5
38 Ribogojnica Ramsko jezero, BIH 5 43.79 °N 17.60 °E 1 1 3 5
39 Komercialna ribogojnica, N 5 GP 5 5
40 Ribogojnica Povodje, S 6 GP 46.14°N 14.48 °E 1 1 1 1 1 1 6
41 Ribogojnica Psata, ST 5 46.10 °N 14.62 °E 5 5
42 Ribojnica Zelezniki, ST 2 1 2 5
KALIFORNIJSKE RIBOGOJNICE 4 3 1 2 10 31 4
43 Ribogojnica Coleman, CA-USA 10 NC 2 1 2 7 3
44 Ribogojnica Pit, CA-USA 10 NC 2 3 9 1
45 Ribogojnica Mount Shasta, CA-USA 10 NC 5 10
46 Ribogojnica Mount Whitney, CA-USA 5 NC 3 2 5



Lo

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

Vzoréno mesto

DOMORODNE POPULACIE, ZDA (lastni podatki)

Potok Sheepheaven Crk, pritok zgornjega
dela reke McCloud R, CA-USA

Potok Edson Crk, pritok zgornjega dela
reke McCloud R, CA-USA

Potok Mooshead Crk, pritok zgornjega
dela reke McCloud R, CA-USA

Potok Bull Crk, pritok zgornjega dela reke
McCloud R, CA-USA

Potok Butcherknife Crk, pritoko spodnjega
dela reke McCloud R, CA-USA

Potok Claiborne Crk, pritoko spodnjega
dela reke McCloud R, CA-USA

Potok North Fork Fitzhugh Crk, pritok
zgornjega dela reke Pit R, CA-USA

Potok Dismal Crk, Warner Valley, OR-
USA

Pootok Cedar Crk, Surprise Valley, CA-
USA

Potok North Arm Rice Crk, pritok reke
Feather R, CA-USA

No Linija Vir

4

M-
RT

M-RT

M-RT

M-RT

SAC-
RBT

SAC-
RBT

SAC-
RT

NGB

NGB

SAC-
RBT

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

Koordinate

41.33°N
121.83 °W

41.34°N
121.93 °W

41.18°N
121.82 °'W

41.19°N
121.87 °W

41.11°N
122.03 °W

41.04°N
122.18 °'W

41.36 °N
120.30 °'W

41.99 °N
120.17 °W

41.54 °N
120.23 °'W

40.38 °N
121.45°W

Kontrolna regija

OmyY1l

MY S03A-EU

MYS03B-RTDL16-EU

MYS03B-RTDL20-EU

MYS03B-1-EU
MY03B-2-EU

MYS03C-RTDL34-EU

MYS10-EU

RTDL21-EU

MYS01G-RTDL27-EU

MYS01G-1-EU
MYS01H-EU

MYS01K-RTDLO1-EU

MYS01K-RTDL28-EU

MYS01K-1-EU
MYSO1L-EU

MYS08-RTDLO7-EU

RTDLO4-EU

C1

62

w C7 (nov haplotip)

12

[y




Kontrolna regija

OmyY1l
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(%] (9] (9] [%5] o wn wn Ia) (9] wn (9] [%5] (9] [%5] wn (9] Ia) =
> > X > =X XX E X > X >xx x> 4C
> = =2 2 2 2 S rxr = =22 =22 =2 =22 oxx0 0y
Potok Cottonwood Crk, Goose Lake 41.95°N
57 Valley, CA-USA 6 NGB MS 120.29 °W 6
40.65°N
58 Jezero Eagle Lake, CA-USA 7 EL-RT MS 120.75 W 7
. SAC- 39.20 °N
59 Reka North Fork American R, CA-USA 6 RBT MS 120.26 OW 6
60 Zgornji del reke North Fork Navarro R, 4 CCA- MS 39.21°N 4
CA-USA RBT 123.54 °W
61 Srednji del reke North Fork Navarro R, 2 CCA- MS 39.16 °N 5
CA-USA RBT 123.57 °W
DOMORODNE POPULACIJE, ZDA IN KANADA (Brunelli in sod. 2010)* 1 [ ] 2 1 1 [ 105 ] 5
1 Reka Swanson R, AK-USA 9 N-RBT [ 4 ]
2 Potok Sashin Crk, AK-USA* 4 N-RBT [ 4 1]
3 Jezero Ealue Lake, BC-CAN 4 N-RBT
4 Potok Moosevale Crk, BC-CAN* 9 N-RBT
5 Reka Turnagain R, BC-CAN* 1 N-RBT
6 Reka Yakoun R, BC-CAN* 8 N-RBT [ 2 ]
7 Reka Copper R, BC-CAN* 7 N-RBT [ 2 ]
8 Potok Canyon Crk, BC-CAN* 1 N-RBT
9 Reka Zymoetz R, BC-CAN* 1 N-RBT



Kontrolna regija
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= =2 =2 2 2 2 2 x =2 =2 =2 =2 2 =222 x00¢Y
10 Reka Morice R, BC-CAN* 1 N-RBT
11 Reka Blackwater R., BC-CAN* 8 N-RBT [ 7 1]
30 Reke Alsea R, OR-USA 1 N-RBT [ 1 ]
31 Reke Warm Springs R, OR-USA* 17 COL [ 4 ]
32 Potok Bake Oven Crk, OR-USA* 13 COoL [ 5 1
33 Reke Rogue R, OR-USA* 6 N-RBT [ 2 ]
DOMORODNE POPULACIJE, ZDA (Bagley and Gall, 1998)* 61 1 1 1 42 2
1 Potok Trout Crk, CA-USA* 22 M-RT
2 Potok Pine Crk (Pit R), CA-USA* 23 NGB
3 Potok Cottonwood Crk, CA-USA* 22 NGB
4 Potok Pine Crk (at New Pine), CA-USA* 21 NGB 1
5 Potok Lassen Crk, CA-USA* 4 NGB 1
6 Potok Davis Crk, CA-USA* 22 NGB
7 Potok 12-Mile Crk, NV-USA* 4 NGB 2
8 Potok Rock Crk, NV-USA* NGB 1
9 Potok Big Jack Crk, NV-USA* 14 COL 13
10 Potok Red Cow Crk, NV-USA* 16 COL 14
11 Potok Smith Crk, NV-USA 12 COL 12



Kontrolna regija
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> > X > =X XX E X > X >xx x> 4C
> = =2 2 2 2 S rxr = =22 =22 =2 =22 oxx0 0y
12 Jezero Eagle Lake, CA-USA* 33 M-RT
13 Ribogojnica Mad River, CA-USA* 10 N-RBT
14 Potok Coralitos Crk, CA-USA* 20 CCA- 4 1 2
RBT
15 Potok Oxbow, ID-USA* 10 COL
Box Canyon, reka Sacramento R, CA- SAC-
16 Usax 23 RBT 1
17 Potok Mears Crk, CA-USA 19 SAC 19
RBT
18 Potok Soda Crk, CA-USA 12 SAC 12
RBT
19 Potok Golden Trout Crk, CA-USA* 22 GT
20 Potok Johnson Crk, CA-USA* 22 GT
21 Potok Stokes Stringer Crk, CA-USA* 22 GT
22 Reks Upper Little Kern R, CA-USA* 22 GT
23 Kern at Peppermint Crk, CA-USA* 21 GT
24 Kern at Kern Flat, CA-USA* 22  GT 1
25 Kern at Rattlesnake Crk, CA-USA* 3 GT



OmyY1l

Kontrolna regija

2l
(dnojdey aou) 20

10

N3-v01a1y
N3-201A14-80SAN
N3-TTOSAN
N3-T-MTOSAN
N3-821ALA-MTOSAN
N3-T0TALY-HMTOSAN
NI-HTOSAW
N3-T-OTOSAN
N3-221A14-9TOSAN
N3-121aLy
N3-0TSAN
N3-7€1ALH-DE0SAN
N3-Z-9S0AN
N3-T-980SAN
N3-021AL4-9E0SAN
N3-9T1ALY-9E0SAN
N3-VEOSAN

Koordinate

No Linija Vir

Vzoréno mesto

Lo

GT

21

26 Kern at Redspur Crk, CA-USA*

GT

16

27 Kern at Junction Meadow, CA-USA*

10

GT

22

28 Kern at Milestone Crk, CA-USA*




Priloga B: Mesta vzoréenja za mokrosatelitne analize z oznako oz. $tevilko lokalitete (Lo; $tevilka lokalitete ustreza tistim iz Slike R) s pripadajo¢imi koordinatami (podane so le
koordinate vzorcev pridobljenih v tej raziskavi). Navedeno je $tevilo vzorcev s posameznega mesta, vir vzorcev (Patrick Berrebi (PB), Klavdija Bogataj (KB), Nejc Bravnicar (NB),
Charles Cathcart (CC); Alain Crivelli (AC), Stefano Fenoglio (SF), Giinter Feuerstein (GU), Marijan Govedi¢ (MG), Cristopher Hahn (CH), Gasper Pustovrh (GP), Molly R. Stephens
(MS), Rachel E. Simmons (RE), Nikica Sprem (NS), Giinther Unfer (GU) in Marjan Vaupoti¢ (MV)) ter linija, kateri pripadajo domorodni vzorci — Sarenke iz porecja reke McCloud (M),
krizane populacije iz spodnjega dela porecja reke McCloud (HIB); Sarenke iz pore¢ja reke Sacramento (SAC), Sarenke iz poreéja reke Pit (PIT), Sarenke iz jezera Eagle (EL), Sarenke iz
severnega dela endoreiénega obmoéja Great Basin (NGB). Ob vsakem vzorénem mestu so podani osnovni populacijsko genetski parametri — pri¢akovana (HE) in opazena heterozigotnost
(HO), koeficient parjenja sorodstvu (FIS ), povprecno stevilo alelov na lokus (Na) in povpre¢no efektivno $tevilo alelov na lokus (Ne). Manjkajocih vrednosti (?) nismo mogli izracunati.
Supplementary A: Sample location for microsatellite analysis name with the location number (Lo; location number is same to the number of the sample in Figure 4); size of the sample
(No); Lineage of native rainbow trout populations where available - McCloud River redband trout (M); Lower McCloud hybrid populations (HIB); Sacramento River Basin coastal rainbow
trout (SAC); Pit River redband trout (PIT); Eagle Lake rainbow trout (EL); Northern Great Basin redband trout (NGB). Source — Patrick Berrebi (PB), Klavdija Bogataj (KB), Nejc
Bravni¢ar (NB), Charles Cathcart (CC); Alain Crivelli (AC), Stefano Fenoglio (SF), Giinter Feuerstein (GU), Marijan Govedi¢ (MG), Cristopher Hahn (CH), Gasper Pustovrh (GP), Molly
R. Stephens (MS), Nikica Sprem (NS), Giinther Unfer (GU) and Marjan Vaupoti¢ (MV); geographic coordinates. Following population parameters are given for each population: expected
(HE) and observed heterozygosity (HO), inbreeding coeficient (FIS), number of allels (Ar), effective number of alleles (Ne) and missing values (?).

Lo  Vzor¢no mesto No Linija  Vir Koordinate HE HO FIS Na Ne Ar

PRISTNE NATURALIZIRANE POPULACIJE 323
1 Bela, pritok Idrijica prr Idriji, Sl 10 AC  4596°N 13.97°E 0,578 0,629 -0,132 3,364 2,416 3,196
2 Bouillouses, akumulacija v Pirinejih FR 29 PB 4257°N 2.01°E 0,559 0,585 -0,045 5,364 2,916 5,209
3 Brinta, pritok Soce pri Kamnem, SI 28 AC  46.22°N 13.67°E 0,507 0,510 -0,041 2,818 2,067 2,802
4 Crni potok v Logatcu, SI 32 4591°N 14.20°E 0,601 0,554 0,091 5,273 3,057 5,253
5 Dabrscek, pritok Idrijce pri D. Trebusi, Sl 29 AC  46.12°N 13.89°E 0,708 0,725 -0,071 7,273 4,055 5,438
6 Hotenja, pritok Trebuscice pri D. Trebusi, SI 16 AC  46.09°N 13.86°E 0,705 0,665 0,000 6,364 3,982 5,555
7 Hribski potok, Vrhnika 10 NB  45.96°N 14.29°E 0,619 0,599 -0,100 3,727 2,794 1,619
8 Zgornja ldrijca pri Idriji, Sl 18 AC  4597°N 13.98°E 0,557 0,485 0,075 3,723 2,313 2,955
9 Iska pri Ljubljani, SI 19 45.88°N 15.52°E 0,552 0,464 0,131 4,455 3,017 4,035




Lo  Vzor¢no mesto No Linija  Vir Koordinate HE HO FIS Na Ne A
10 Lemme, pritok Orba, Alessandria, IT 24 SF 4459°N 8.86 °E 0,655 0,650 -0,033 6,818 3,660 6,357
11 Majnski potok, pritok Idrijce, pri Idrijski Beli, ST 15 AC  4598°N13.96°E 0,575 0,671 -0,208 3,364 2,568 3,259
12 Predjamski potok pri Postojni, Sl 30 45.82°N 14.13°E 0,573 0,575 -0,016 4,273 3,012 4,137
13 Ren (Rhein) na iztoku iz Bodenskega jezera (Bodensee), CH 11 GF 47.68°N8.78°E 0,741 0,717 -0,034 6,545 4,267 6,038
14 Mola (Méll), pritok Drave, AT 23 GU 4587°N 13.30°E 0,741 0,717 -0,005 8,455 5,272 7,816
15 La Roya, potok v Alpes-maritimes, FR 29 PB 4397°N754°E 0,647 0,657 -0,041 6,091 3,427 5,709
POPULACIJE S PODPORNIM VLAGANJEM 351

16 Gameljscica, pritok Save pri Ljubljani, SI 25 46.13°N 14.49°E 0,747 0,731 0,017 8,455 5,272 9,223
17 Hubelj, pritok Vipave pri Ajdovscini, SI 34 MV  4588°N1391° 0,725 0,714 -0,002 7,273 4,319 5,415
18 Jadro pri Splitu, HR 13 NS  4354°N1651°E 0,691 0,683 -0,034 5636 3,675 5,39
19 Lipnica, pritok Save pri Kamni Gorica, SI 29 46.30°N 14.22°E 0,737 0,676 0,048 8,091 5172 5,767
20 Lago di Livigno, pri Livigno, CH 19 GF 46.63°N 10.19°E 0,724 0,717 -0,016 7,455 4,571 7,307
21 Ljuta pri Cavtatu, HR 34 4253°N 18.36°E 0,675 0,662 0,007 7,000 3,464 6,885
22 Posavec, mrtvica Save, pri Podbrezju, SI 33 46.30°N 14.20°E 0,743 0,730 -0,022 9,000 5,185 4,494
23 Prelog, kanal Drave pri Varazdinu, HR 22 NS 46.31°N 16.52°E 0,719 0,728 -0,013 9,636 5,526 7,711
24 Ribnica, pritok Save, pri Bohinjski Beli, SI 30 46.29°N 13.92°E 0,727 0,678 0,025 9,455 5,031 9,390
25 Soca pri Tolminu, SI 16 AC  46.18°N13.30°E 0,729 0,626 0,071 7,364 4,661 3,707
26 Sopota, pritok Save pri Radecah, SI 24 46.07°N 15.13°E 0,658 0,659 -0,035 4,455 3,017 6,590
27 Trziska Bistrica pri Trzi¢u, SI 15 KB 46.33°N 14.29°E 0,697 0,716 -0,066 5,818 3,858 4,654
28 Alpsko jezero, CH 18 GF 0,725 0,674 0,056 8,364 5,003 8,234
29 Zrnovnica pri Splitu, CH 19 NS 43.51°N 16.54°E 0,699 0,669 0,003 7,091 3,754 5,181
30 Zadnja Smoleva, pritok Selske Sore pri Zeleznikih, SI 20 46.20°N 14.11°E 0,704 0,658 0,001 5,636 3,678 2,692
LA REUNION

31 Bras de Ste-Suzanne, Bras de La Plaine otok La Reunion 15 PB 21.17°S55.25°%E 0,455 0,374 0,296 3,818 2,267 ?



Lo  Vzor¢no mesto No Linija  Vir Koordinate HE HO FIS Na Ne A
EVROPSKE RIBOGOJNICE
32 Bras Caron, Remparts, otok La Reunion 13 PB 21.23°555.63°E 0,848 0,664 0,138 8,545 6,333 3,272
33 Ribogojnica Glavati¢evo pri Konjicu, BIH 12 4350°N 18.11°E 0,786 0,746 0,008 7,182 4,766 5,132
34 Ribogojnica Ramsko jezero, BIH 17 43.79°N 17.60°E 0,771 0,758 0,012 8,273 5,411 6,584
35 Komercialna ribogojnica, N 26 GP 0,668 0,673 -0,029 5,636 3,675 5,501
36 Ribogojnica Povodie, Sl 25 GP  46.14°N14.48°E 0,740 0,764 -0,059 8,364 4,816 8.189
37 Ribogojnica Psata, SI 20 46.10°N 14.62°E 0,619 0,654 -0,084 5,364 3,226 5,322
38 Ribojnica Zelezniki, SI 19 46.23°N 14.17°E 0,683 0.658 0.004 6,636 3.835 5,699
KALIFORNIJSKE RIBOGOJNICE 123
39 Ribogojnica Coleman, CA-USA 42 NC,RS 0,782 0,609 0.218 15091 5980 13,729
40 Ribogojnica Pit, CA-USA 44 NC,RS 0,493 0,393 0,202 7,636 2,504 7,485
41 Ribogojnica Mount Shasta, CA-USA 17 NC 0,585 0,576 -0,045 4,727 2,961 4,652
42 Ribogojnica Mount Whitney, CA-USA 20 NC 0,685 0.656 0,011 6,000 3,565 5,612
DOMORODNE POPULACIJE
1 Potok Sheepheaven Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 7% M MS 41.33°N121.83°W 0.408 0.513 0.236 9,273 2,226 8,358
2 Potok Edson Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 26 M MS 41.34°N121.93°W 0.392 0.377 0,165 3,818 1,846 3,745
3 Potok Mooshead Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 29 M MS 41.18°N121.82°W 0,503 0,431 0,199 5,818 2,409 4,944
4 Potok Dry Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 15 M MS 41.20°N 121.84°W 0,517 0,478 0,115 2,771 4,000 3,975
5 Potok Tate Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 42 HIB MS 41.18°N 121.91°wW 0,704 0,677 0,028 10,273 4,546 10,114
6 Potok Blue Heron Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 8 HIB MS 41.24°N 121.96°W 0,649 0,580 0,073 4,182 3,114 4,070
7 Potok McKay Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 29 HIB MS 41.29°N 121.84°wW 0,701 0,656 0,085 11.727 5,127 11,108
8 Potok Raccoon Crk, pritok zgornjega dela reke McCloud, CA-USA 17 HIB MS 41.23°N 121.87°W 0,821 0,679 0,149 10,909 5,683 9,536
9 Reka McCloud 61 HIB MS 41.24°N121.99°W 0,822 0,728 0,098 21,091 8,318 18,191
10 Akumulacija McCloud Reservoir na spodnjem delu reke McCloud 29 SAC MS 41.18°N122.07°W 0,814 0,745 0,090 16,364 8,833 15,255



Lo  Vzor¢no mesto No Linija  Vir Koordinate HE HO FIS Na Ne A

11 Potok Butcherknife Crk, pritoko spodnjega dela reke McCloud R, CA-USA 37 SAC MS 41.11°N122.03°W 0,685 0,443 0,362 9,818 3,807 8,351
12 Potok Claiborne Crk, pritoko spodnjega dela reke McCloud R, CA-USA 24 SAC MS 41.04°N122.18°W 0,830 0,714 0,127 13545 7,471 12,253
13 Reka North Fork American R, CA-USA 29 SAC MS 39.20°N120.26°W 0,798 0,757 0,040 13,000 7,107 12.509
14 East Fork Nelson Creek, pritok spodnjega dela reke Pit 30 PIT MS 41.03°N121.83°W 0,662 0,507 0,266 7,545 3,255 6,148
15 Potok Davis Crk, pritok srednjega dela reke Pit 34 PIT MS 40.84°N 121.12°W 0,662 0,507 0,187 13,128 5,096 10,804
16 Potok North Fork Fitzhugh Crk, pritok zgornjega dela reke Pit R, CA-USA 26 PIT MS 41.36°N 120.30°W 0,754 0,615 0,168 12,091 5,947 7,869
17 Potok Parke Crk, pritok zgornjega dela reke Pit R, CA-USA 22 PIT MS 41.36°N 120.30°W 0,795 0,621 0,190 11,273 7,784 ?

18 Potok Couch Crk, pritok zgornjega dela reke Pit R, CA-USA 22 PIT MS 41.61°N 120.34°W 0,771 0,661 0,112 8,188 5,504 7,707
19 Jezero Eagle Lake, CA-USA 86 EL MS 40.65°N 120.75°W 0,858 0,665 0,228 20,545 8,169 17,797
20 Potok Twelve Mile Crk, Warner Valley, OR-USA 30 NGB MS 4199°N120.17°W 0,711 0,632 0,100 9,364 3,891 8,961
21 Potok Upper Pine Crk, Goose Lake Valley, CA-USA 28 NGB MS 41.99°N120.17°W 0,662 0,524 0,189 8,818 4,052 7,557
22 Potok Cottonwood Crk, p Goose Lake Valley y, CA-USA 28 NGB MS 4195°N120.29°W 0,627 0,506 0,206 8,273 3,140 7,443
23 Potok Lassen Crk, Goose Lake Valley, CA-USA 27 NGB MS  4184°N12030 0,848 0,719 0,137 15545 7,554 13,632



Priloga C: Prikaz skripte v programu R za diskriminantno analizo glavnih komponent s paketom

adegente. Angleske sprotne opombe so napisane s sivo barvo.

Appendix C: Script for the discriminant analysis of principal components (DAPC) with adegenet package

in R. The notes to the script are in gray.

#Install adegenet and other necesarry packages.
install.packages ("adegenet", dep=TRUE)
install.packages ("ape", dep=TRUE)
install.packages ("ade4", dep=TRUE)
install.packages ("poppr", dep=TRUE)

source ("http://bioconductor.org/biocLite.R")
biocLite ("graph")

library (adegenet)

library (ape)

library (aded)

library (poppr)

#Set your working directory.

setwd (" /home/david/MEGAsync/doktorat/0 marec/dapc")

#Load your genepop file and transform it to genind object.

Omyk <- read.genepop ("All subset-genepop.gen")

#Find clusters with; k-means, BIC
par (mfrow=c(1l,1))
#Find clusters

grp <- find.clusters (Omyk)

#Run DAPC and optimize a-score to retain the optimal number of PCs

the PCA step of the DAPC.

dapc <- dapc (Omyk, grp$grp)

optim.a.score (dapc, smart=F)

dapc <- dapc (Omyk, grp$grp)

in



table (pop (Omyk), grp$grp)

#Make scatterplots.

x1 <- (dapc$ind.coord[,1])
x2 <- (dapc$ind.coordl[,2])
x3 <- (dapc$ind.coordl, 3])

df23<-data.frame (x2, x3)
dfl3<-data.frame (x1,x3)

s.label (dapc$ind.coord[,1:2], clab=0, sub="Axes 1-2", cpoint=0)

par (xpd=T)

colorplot (dapc$ind.coord[,1:2],dapc$ind.coord, cex=1.5, add=TRUE,
transp=T)

add.scatter.eig(dapc$eiqg,19,1,2, posi="topleft", ratio=.3, csub=1.25)

s.label (dapc$ind.coord, xax=1, yax=3, clab=0, cpoint=0)

par (xpd=T)

colorplot (dfl13, dapc$ind.coord, cex=1.5, add=TRUE, transp=T)
add.scatter.eig(dapc$eiqg, 18,1, 3, posi="bottomright", ratio=.3,
csub=1.25)

s.label (dapc$ind.coord, xax=2, yax=3, clab=0, cpoint=0)

par (xpd=T)

colorplot (df23, dapc$ind.coord, cex=1.5, add=TRUE, transp=T)
add.scatter.eig(dapc$eiqg, 18,2, 3, posi="bottomright", ratio=.3,
csub=1.25)

barplot (dapc$eig, main="eHGDP - DAPC eigenvalues",

col=c("red","green", "blue", rep("grey",15)))
#Save the coordinates of PC into a csv file.

write.csv (dapc$ind.coord[,1:3],file="ColCoding.csv")
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To give different colors to groups edit the csv file; each PC defines
one color - PCl is red, PC2 is green and PC3 is blue. By editing the
csv file you can also code the third PC as a greyscale.

S

FHEFHSHSHH

#Import edited csv
temp=read.csv ("ColCoding RTZ2.csv",sep=",", row.names=1)
ColCodes<-as.matrix (temp)

n

temp=read.csv("xy.csv",sep=",", row.names=1)

xy<-as.data.frame (temp)

#Make the colourplot.

s.label (dapc$ind.coord[,1:2], clab=0, sub="Axes 1-2", cpoint=0)

par (xpd=T)

colorplot (dapc$ind.coord[,1:2], ColCodes, cex=1,add=T, transp=F)
add.scatter.eig(dapc$eiqg,19,1,2, posi="topleft", ratio=.3, csub=1.25)

## Show other PCs.
s.label (dapc$ind.coord[,15:16], clab=0, sub="Axes 1-2", cpoint=0)

par (xpd=T)

colorplot (dapc$ind.coord([,15:16], ColCodes, cex=0.7,add=T, transp=F)
add.scatter.eig(dapc$eiqg,19,4,5, posi="bottomright", ratio=.3,
csub=1.25)

s.label (dapc$ind.coord[,1:2], clab=0, sub="Axes 1-2", cpoint=0)

par (xpd=T)

colorplot (dapc$Sind.coord[,1:2], ColCodesBW, cex=1.5,add=T, transp=F)
add.scatter.eig(dapc$eiqg,18,1,2, posi="topleft", ratio=.3, csub=1.25)

#Show the DAPC values of populations/sampling localities on a map.
First three PCs are represented with color. Each component is

represented by one of the RGB color components.

#Latitude and longitude coordinates

OmykLat <-
c(43.5,43.79,59.7,46.1,46.14,46.24,45.96,46.22,46.12,46.09,45.88,45.97

,45.98,46.18,45.88,46.07,45.91,45.96,46.29,46.3,45.82,46.3,46.2,46.13,

46.33,46.63,45.87,47.68,47.03,43.54,42.53,46.31,43.15,44.59,42.57,43.9



7,-21.16,-
21.25,41.1,41.1,41.1,41.1,39.2,40.65,41.04,41.11,41.18,41.24,41.25,41.
29,41.23,41.2,41.24,41.33,41.18,41.34,41.03,40.84,41.36,41.45,41.61,42
,41.99,41.95,41.84)

OmykLon <-
c(18.11,17.6,11.24,14.62,14.48,14.17,13.97,13.67,13.89,13.86,13.91,13.
98,13.96,13.3,15.52,15.13,14.2,14.29,13.92,13.65,14.13,14.2,14.11,14.4
9,14.29,10.19,13.3,8.87,8.98,16.51,18.36,16.52,16.54,8.86,2.01,7.54,55
.51,55.65,-123,-123.2,-123.4,-123.6,-120.62,-120.74,-122.18,-122.04, -
122.07,-121.99,-121.93,-121.84,-121.87,-121.84,-121.96,-121.83, -
121.82,-121.93,-121.82,-121.12,-120.31,-120.33,-120.33,-120,-120.25, -
120.29,-120.3)

OmykLatEU <-
c(43.5,43.79,59.7,46.1,46.14,46.24,45.96,46.22,46.12,46.09,45.88,45.97

,45.98,46.18,45.88,46.07,45.91,45.96,46.29,46.3,45.82,46.3,46.2,46.13,

46.33,46.63,45.87,47.68,47.03,43.54,42.53,46.31,43.15,44.59,42.57,43.9

7)

OmykLonEU <-
c(18.11,17.6,11.24,14.62,14.48,14.17,13.97,13.67,13.89,13.86,13.91,13.

98,13.96,13.3,15.52,15.13,14.2,14.29,13.92,13.65,14.13,14.2,14.11,14.4

9,14.29,10.19,13.3,8.87,8.98,16.51,18.36,16.52,16.54,8.86,2.01,7.54)

OmykLatSLO <- c(45,47)
OmykLonSLO <- c(13,17)

OmykLatR <- c(-20,-22)
OmykLonR <- c(55,56)

OmykLatUSA <-
c(41,41,41,41,39.2,40.65,41.04,41.11,41.18,41.24,41.25,41.29,41.23,41.

2,41.24,41.33,41.18,41.34,41.03,40.84,41.36,41.45,41.61,42,41.99,41.95

,41.84)

OmykLonUSA <- c(-121,-121.25,-121.5,-121.75,-120.62,-120.74,-122.18,-
122.04,-122.07,-121.99,-121.93,-121.84,-121.87,-121.84,-121.96, -



121.83,-121.82,-121.93,-121.82,-121.12,-120.31,-120.33,-120.33,-120, -
120.25,-120.29,-120.3)

OmykLatMC <- c(41.4,41)

OmykLonMC <- c(-122,-121.75)

#Project your values on a default world map.
if (require (maps)) {

xy <- cbind((OmykLon),OmykLat)

myCoords <- apply(dapc$ind.coord, 2, tapply, pop (Omyk), mean)

par (mar=rep(.1,4))

map (£fi11=TRUE, col="1lightgrey", xlim = range (OmykLonUSA), ylim =
range (OmykLatUSA) )

colorplot (xy, myCoords, cex=3, add=TRUE, trans=FALSE)

par (xpd=T)
if (require (maps)) {

par (mar=rep(.1,4))

map (£fi11=TRUE, col="1lightgrey", xlim = range (OmykLonSLO), ylim =
range (OmykLatSLO) )

s.label (xy, lab=OmykS$pop.names, inc=F, addaxes = F, add=T)

FHEA A A A A A A A R R R R
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You can export your maps as svg images and edit them by hand.
FHAFHH A H A H AR H R H AR H A R
FHARHHEHAH

# Make a colorplot of samppling localities

s.label (myCoords[,1:2], lab=OmykS$pop.names, sub="Axes 1-2", cpoint=0)
par (xpd=T)

colorplot (myCoords[,1:2], myCoords, cex=3,add=T, transp=F)
add.scatter.eig(dapc$eiqg,18,1,2, posi="topleft", ratio=.3, csub=1.25)



Priloga D: Paroma primerjane genetske razdalje med vzorénimi mesti na osnovi mitohondrijske DNA
(Fst). VKkljuCene so tako domorodne kot tujerodne populacije. Vrednosti so bile izraGunane na osnovi
dataseta B. Vrednost je podana kot barva iz barvne lestvice med rumeno in modro (zgoraj desno).

Appendix D: Pairwise genetic distances between sampling sites on the basis of mitochondrial DNA (Fst)
of both native and translocated populations. Fst values were calculated from dataset B. Each value

corresponds to a specific colour on the yellow-blue colour scale (upper left corner).
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Priloga E: Efektivno $tevilo alelov na posamezni lokus. Oznake populacij so enake oznakam iz Priloge B.

Appendix E: Effective number of alleles per locus. Population numbers are same to those from Appendix

B.

omm omm omm omm omm omm omm omm omm omm omm

1050 5186 1077 1086 1089 1070 1108 1279 1046 1083 1130
PRISTNE NATURALIZIRANE POPULACIJE
1 2.74 1.92 111 1.86 211 3.03 2.30 2.60 3.23 3.38 2.33
2 4.76 1.40 1.07 191 3.99 3.36 1.20 242 3.65 3.17 5.14
3 2.04 1.77 1.28 2.64 1.84 2.36 1.95 2.71 1.99 2.04 2.13
4 5.99 1.170 1.24 2.79 3.79 3.09 2.45 2.02 3.75 3.34 4.01
5 4.37 1.65 2.43 2.24 2.65 6.92 4.77 4.17 2.47 5.79 7.15
6 5.17 1.44 1.30 2.66 4.79 4.88 3.97 3.97 4.05 6.00 5.59
7 3.77 1.60 1.00 2.06 351 5.13 1.36 2.94 4.38 2.98 2.00
8 2.16 1.18 2.73 2.32 2.52 1.70 3.16 1.89 2.07 2.57 3.13
9 4.54 1.87 2.89 1.00 1.58 3.00 1.05 3.88 2.04 5.78 5.56
10 3.21 1.23 131 2.64 3.18 5.67 3.02 3.11 4.99 5.73 6.16
11 211 1.00 2.23 1.99 3.02 4.33 2.63 2.87 1.84 3.31 2.92
12 3.76 1.00 1.00 3.75 3.83 3.16 2.51 2.13 6.05 2.98 2.96
13 7.81 1.66 2.44 2.99 5.76 7.36 2.74 2.86 2.53 5.23 5.57
14 5.78 1.52 2.29 3.74 3.85 11.76 5.40 3.65 8.20 7.55 4.27
15 6.76 1.92 1.11 2.24 2.70 451 3.12 4.10 2.64 4.35 4.25
POPULACIJE S PODPORNIM VLAGANJEM
16 8.12 1.89 1.47 2.70 5.79 8.53 3.96 4.62 431 6.36 9.09
17 6.78 1.87 2.55 1.99 4.24 5.71 2.65 5.18 593 7.62 2.98
18 5.12 1.99 1.45 2.94 4.63 4.06 2.37 3.98 2.02 5.83 6.04
19 6.60 1.67 1.43 2.22 6.76 10.58 3.43 4.89 5.19 7.14 7.00
20 9.76 1.57 1.66 3.70 6.35 8.00 3.44 3.38 2.84 5.23 4.35
21 3.25 1.98 1.39 2.62 3.72 461 3.25 3.09 3.70 5.15 5.35
22 4.84 1.64 1.55 2.92 5.26 7.43 3.33 4.92 471 14.04 6.40
23 10.91 1.73 1.14 2.59 4.57 9.00 3.59 3.89 576  10.08 7.53
24 3.00 1.34 1.68 2.95 7.96 7.56 4.84 4.29 5.68 6.79 9.24
25 8.53 1.36 1.38 3.12 8.53 4.83 3.53 4.92 6.23 2.57 6.25
26 4.40 1.49 1.47 2.57 2.15 4.74 211 3.47 412 7.84 7.14
27 5.00 1.22 1.80 3.04 5.23 5.84 1.99 3.52 4.10 5.54 5.16
28 5.78 1.84 1.38 3.09 7.51 10.45 2.96 2.96 2.99 9.97 6.10
29 4.20 1.98 1.69 2.55 4.10 5.69 1.79 4.95 3.68 5.33 5.33
30 5.94 1.16 2.46 1.89 4.02 5.48 3.67 4.44 4.72 4.00 2.67
LA REUNION
31 1.86 1.17 1.17 2.06 291 1.17 1.27 4.00 4.00 5.33 0.00
32 5.76 1.99 1.91 9.93 8.00 8.96 10.29 6.23 9.00 3.60 4.00
EVROPSKE RIBOGOJNICE
33 6.70 2.20 2.94 3.06 5.76 7.58 2.85 3.06 4.94 8.33 5.00
34 9.32 1.94 1.74 3.42 4.25 9.66 3.66 3.57 6.15 8.71 7.11
35 6.50 1.93 1.96 1.43 4.58 3.40 1.96 4.15 6.36 4.69 3.47
36 6.87 1.68 141 4.06 4.01 6.94 4.13 4.25 5.48 6.70 7.45
37 3.01 1.00 1.95 1.63 4.49 4.78 3.59 3.14 4.60 5.13 2.17
38 4.72 1.11 2.07 2.30 3.21 6.17 2.81 3.54 4.20 5.64 6.42
KALIFORNIJSKE RIBOGOJNICE
39 10.29 2.45 3.57 2.78 11.24 5.61 5.29 2.03 7.95 8.64 5.94
40 6.76 1.05 1.58 3.25 1.44 2.28 2.33 1.33 3.44 1.78 2.28
41 4.45 1.64 1.26 2.56 3.97 2.34 2.05 1.13 4.28 4.13 4.78
42 3.48 1.22 2.00 4.23 4.68 5.05 2.82 3.41 3.74 3.15 5.45
DOMORODNE POPULACIJE
1 2.77 1.21 1.63 1.72 1.52 2.57 2.13 3.44 2.34 2.70 2.45
2 2.08 1.08 2.15 2.44 1.08 2.87 2.32 1.57 1.08 2.40 1.23
3 2.26 1.24 111 1.79 1.15 3.16 4.38 2.29 241 3.70 3.00
4 3.24 1.00 1.30 3.41 2.07 3.49 3.81 1.00 1.52 6.08 3.56
5 3.12 1.58 2.87 1.87 3.26 8.40 3.27 2.67 6.81 6.29 9.88



omm omm omm omm omm omm omm omm omm omm omm

1050 5186 1077 1086 1089 1070 1108 1279 1046 1083 1130
6 251 1.28 2.00 2.56 1.47 4.13 2.67 441 3.20 5.57 4.45
7 3.59 1.15 2.57 2.50 3.23 11.93 4.38 1.96 8.00 8.52 8.56
8 6.02 2.40 4.22 5.72 5.56 7.51 3.73 3.25 8.68 8.05 7.38
9 5.99 1.66 4.39 4.23 5.55 16.57 7.71 510 1645  14.67 9.18
10 14.25 1.54 1.70 4.56 10.71 12.84 9.29 7.51 10.32 10.73 13.71
11 4.85 2.01 3.26 1.73 1.81 2.65 3.97 3.95 4.22 8.54 4.87
12 15.16 1.66 3.28 8.35 8.79 7.38 6.55 5.43 9.91 10.53 5.14
13 10.01 2.20 1.55 3.18 7.28 11.36 6.62 5.46 8.14 1275 9.62
14 2.54 242 1.32 2.50 311 3.20 2.99 4.17 5.52 4.18 3.85
15 5.60 141 5.34 4.35 6.72 5.58 7.95 5.08 6.18 3.29 4.55
16 6.69 2.20 1.83 1.74 7.91 12.52 6.44 5.28 9.00 9.28 2.53
17 9.97 2.58 3.25 5.45 13.76 11.33 9.97 13.76  10.00 5.56 0.00
18 9.38 1.72 2.40 2.49 6.69 5.37 6.72 3.28 4.10 9.41 8.99
19 7.63 3.18 6.32 6.91 11.16 10.63 4.95 1054 1292 11.10 4.53
20 6.74 2.05 1.65 3.47 2.74 4.50 6.00 3.40 4.06 4.44 3.75
21 2.12 1.98 2.38 1.16 2.32 4.33 4.68 9.17 7.54 5.52 3.38
22 6.27 2.72 1.98 1.59 1.66 1.85 4.75 3.03 271 4.96 3.00
23 17.15 3.92 4.54 3.91 3.74 10.64 4.46 5.98 8.49 11.45 8.80




Priloga F: Grafi vrednosti AK za oba podatkovna niza (domorodne in tujerodne populacije) in za
hierarhi¢no analizo zdruZzenega dataseta: a) zdruzen dataset, b) Sarenke iz poreja reke Sacramento in

tujerodne populacije brez otoka Reunion, c) Sarenke iz porecja reke McCloud, d) Sarenke iz jezera Eagle

in zgornjega dela pore¢ja reke Pit ter iz otoka Reunion, €) tujerodne populacije brez otoka Reunion, f)

Sarenke iz poreCja reke Sacramento, g) Sarenke iz poreéja reke McCloud brez potoka Sheepheaven, h)

evropske populacije Sarenk, 1) Sarenke iz kalifornijskih ribogojnic, j) vse domorodne populacije Sarenk, k)
vse tujerodne populacije Sarenk. Pod vsakim grafom so podane vrednosti H'.

Appendix F: Plots of AK values for both native and translocated dataset and for the hierarchical analysis

of the combined dataset: a) combined dataset (native and translocated populations), b) Sacramento river
basin coastal rainbow trout and translocated populations without La Reunion populations, ¢) McCloud
River redband trout, d) Eagle Lake and Upper Pit River rainbow trout and La Reunion populations, €)

populations.

translocated rainbow trout without La Reunion populations, f) Sacramento river basin coastal rainbow
trout; g) McCloud River redband trout without Sheepheaven Creek radband trout, h) European rainbow

a)

trout populations, i) Californian hatchery rainbow trout, j) all native populations, and k) all translocated
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