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APSTRAKT 

U ovoj disertaciji, urađena je do sada najobimnija genetička i ekološka analiza 

populacija potočne pastrmke sa teritorije Srbije. Rezultati disertacije pružili su novi uvid u 

filogeniju i filogeografiju kompleksa potočne pastrmke sa znatno šireg areala taksona. Za 

teritoriju Srbije, detektovano je gotovo dvostruko više haplotipova u odnosu na prethodne 

studije. Haplotipska raznovrsnost dunavske filogenetske linije u Srbiji je veoma visoka u 

poređenju sa drugim regionima u slivu Dunava, što se ogleda kroz prisustvo haplotipova iz 

DA-ES i DA-BS haplogrupa, kao i iz novopisane DA-INT haplogrupe. Suprotno uobičajenom 

uverenju, rezultati ove disertacije jasno pokazuju da se diverzifikacija unutar kompleksa 

potočne pastrmke odigrala u kasnom pliocenu, a ne u pleistocenu. Primenom mikrosatelitskih 

markera detektovana je složena populaciona struktura potočne pastrmke u Srbiji. Međutim, u 

odnosu na prethodne studije, zabeležen je viši nivo introgresije i introgresivne hibridizacije 

između autohtone dunavske linije potočne pastrmke i alohtonih filogenetskih linija. 

Razvijanjem modela ESHIPPOsalmo utvrđen je umeren stepen održivosti za gotovo polovinu 

analiziranih populacija, dok je za šest populacija utvrđen nizak stepen održivosti. U cilju 

konzervacije populacija potočne pastrmke, za teritoriju Srbije, može se predložiti pet 

evoluciono značajnih jedinica i 19 upravljačkih jedinica. Na primeru genotipizacije matičnog 

jata potočne pastrmke, ribnjaka „Panjica“, planiranog za poribljavanje ribolovnih voda Srbije, 

ukazano je na značaj monitoringa i upotrebe genetičkih markera u cilju uspostavljanja mera za 

umanjenje štetnih efekata poribljavanja. Za očuvanje populacija potočne pastrmke sa teritorije 

Srbije, neophodno je unaprediti i pravilno sprovoditi upravljanje populacijama. 

 

Ključne reči: kompleks potočne pastrmke, Srbija, mitohondrijska DNK, dunavska 

filogenetska linija, vremenski kalibrisana filogenija, mikrosateliti, ESHIPPOsalmo model, 

konzervacija, održivo korišćenje. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

ABSTRACT 

In this dissertation, the most extensive genetic and ecological analysis of brown trout 

populations from Serbia to date has been conducted. The obtained results also provide new 

insight into the phylogeny and phylogeography of the brown trout species complex from a 

much wider taxon area. For Serbia, almost twice as many haplotypes were detected compared 

to previous studies. The haplotype diversity of the Danubian lineage in Serbia is higher 

compared to other regions in the Danube basin, which is reflected in the presence of 

haplotypes from the DA-ES and DA-BS, as well as the newly described DA-INT haplogroup. 

Contrary to common belief, the results of this dissertation clearly show that diversification 

within the brown trout complex took place in the late Pliocene, not the Pleistocene. A 

complex population structure of brown trout in Serbia was detected by applying microsatellite 

markers. However, compared to previous studies, a higher level of introgression and 

introgressive hybridization was recorded between the autochthonous Danubian and 

allochthonous lineages. Development of the ESHIPPOsalmo model determined a moderate 

level of sustainability for almost half of the analyzed populations, while a low sustainability 

level was determined for six populations. Five Evolutionarily significant units and 19 

Management units can be proposed to conserve brown trout populations in Serbia. By 

genotyping the "Panjica" hatchery brown trout broodstock planned for stocking the fishing 

waters of Serbia, the importance of monitoring and usage of genetic markers was indicated to 

establish measures for reducing the adverse effects of stocking. In order to preserve the 

population of brown trout from Serbia, it is necessary to improve and adequately implement 

population management. 

 

Key words: brown trout species complex, Serbia, mitochondrial DNA, Danubian lineage, 

time-calibrated phylogeny, microsatellite DNA, ESHIPPOsalmo model, conservation, 

sustainable use. 
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1. UVOD 

1.1. Uvodne napomene 

Potočnа pastrmkа Salmo trutta Linnaeus, 1758 je široko rasprostranjena salmonidna 

vrsta, sa prirodnim arealom u Evroaziji i Severnoj Africi (Behnke, 1986). Karakteriše je 

postojanje brojnih divergentnih lokalnih populacija (Baric i sar., 2010), odnosno jedan od 

najviših stepena intraspecijskog diverziteta u grupi kičmenjaka (Laikre i sar., 1999; 

Bernatchez, 2001; Frank i Baret, 2013). Kao odgovor na ekološku heterogenost životne 

sredine, potočna pastrmka pokazuje izuzetnu morfološku i ekološku plastičnost, čak i na 

malom geografskom prostoru (Lobón‐Cerviá, 2018). Navedeno je glavni razlog izrazitih 

neslaganja u pogledu njene taksonomije, sistematike i filogenije. Trenutno FishBase (baza 

podataka o ribama) (http://www.fishbase.org) prepoznaje do 45 vrsta pastrmki iz roda Salmo 

(Sanz, 2018). Veliki broj filogenetski srodnih taksona, mnogi autori svrstavaju u kompleks S. 

trutta, sa izuzetkom vrsta Salmo salar Linnaeus, 1758, Salmo ohridanus Steindachner, 1892 i 

Salmo obtusirostris (Heckel, 1851) (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 2001; Simonović i 

sar., 2007; Razpet i sar., 2007; Lo Brutto i sar., 2010; Snoj i sar., 2010; Meraner i sar., 2013; 

Gratton i sar., 2014; Pustovrh i sar., 2014; Sanz, 2018). 

Analizom kontrolnog regiona mitohondrijske DNK (KR mtDNK) opisane su sledeće 

filogenetske linije kompleksa potočne pastrmke: dunavska, atlantska, jadranska, 

mediteranska, marmoratus (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 2001), Duero (Suárez i sar., 

2001; Presa i sar., 2002; Hermida i sar., 2009; Vera i sar., 2010), Tigris (Sušnik i sar., 2005), 

Dades (Snoj i sar., 2011), severno-afrička (Tougard i sar., 2018) i atlantsko-marokanska (Snoj 

i sar., 2021).  

Kao visoko cenjena riba u rekreativnom ribolovu, direktno zavisna od kvaliteta vode i 

funkcionalnosti ekosistema, potočna pastrmka izaziva kontinuiranu zainteresovanost 

ribolovaca, javnosti i državnih institucija (Young i sar., 2018). Potočna pastrmka je 

slatkovodna vrsta sa najdužom zabeleženom istorijom upravljanja (Buckland, 1863; Halford, 

1902; Buckland-Nicks i sar., 2012; Young i sar., 2018). Jedna je i od najviše proučavanih 

slatkovodnih riba, te predstavlja i značajan model sistem u konzervacionoj biologiji i 

ekologiji (Elliott, 1996; Crisp, 2000; Hendry i Stearns, 2003; Harris i Milner, 2007; Young i 

sar., 2018). 

Balkansko poluostrvo karakterišu fenotipski najraznovrsnije populacije Salmo spp. 

(Kottelat i Freyhof, 2007; Simonović i sar., 2007; Apostolidis i sar., 2011).  

Srbija se može označiti kao hidrografski čvor Balkana (Marić i sar., 2006a), budući da 

reke sa teritorije Srbije otiču u tri mora: Crno (92,6%), Jadransko (5,2%) i Egejsko (2,2%) 

(Gavrilović i Dukić, 2002; Simić i Simić, 2012). U okviru Crnomorskog sliva izdvajaju se 

sistemi Dunava, Tise, Save, Drine, Kolubare, Velike Morave i Timoka. Jadranski sliv čini 

sistem Belog Drima, a Egejski sliv čine sistemi Lepenca, Pčinje i Dragovištice (Urošev i sar., 

2022). 

Hidrografske karakteristike Srbije su rezultat paleogeografskih, paleoklimatskih i 

geotektonskih događaja (Stevanović, 1982) koji su uzrokovali pojavu odvojenih, lokalno 

specifičnih populacija potočne pastrmke (Marić i sar., 2006a). U ranijim studijama 

detektovano je pet taksona potočne pastrmke na teritoriji Srbije. Gornje tokove rečnih sistema 

Crnomorskog sliva, odnosno Zapadnu Moravu, Južnu Moravu, Veliku Moravu, Mlavu, 

nekoliko pritoka Dunava u Đerdapskoj klisuri i Timok naseljava Salmo labrax Pallas, 1814 

http://www.fishbase.org/
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(Janković, 1963; Simonović, 2001; Marić i sar., 2006a), dok sistem Save naseljava Salmo 

taleri (Karaman, 1933) (Georgijev, 2003; Simonović i sar., 2007). Jadranski sliv naseljava 

primorska pastrmka Salmo farioides Karaman, 1938 i glavatica Salmo marmoratus Cuvier, 

1829, a Egejski sliv makedonska pastrmka Salmo macedonicus (Karaman, 1924) (Šorić, 

1990; Marić i sar., 2004). Izraziti diverzitet kompleksa potočne pastrmke na teritoriji Srbije 

potvrđen je i filogeografskim i populaciono-genetičkim studijama (Marić i sar., 2006b, 2022; 

Tošić i sar., 2014, 2016; Simonović i sar., 2017; Škraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh i sar., 

2021). 

U vodenim ekosistemima Srbije zabeleženo je višedecenijsko smanjenje brojnosti 

populacija potočne pastrmke, prouzrokovano promenama vodnog režima, tipa i kvaliteta 

staništa, ali i introdukcijom alohtonih jedinki prilikom neadekvatnog i neplanskog 

poribljavanja (Marić, 2005; Marić i sar., 2022).  

U ovoj disertaciji sprovedena je najobimnija genetično-ekološka analiza potočne 

pastrmke za teritoriju Srbije. Analizirane su populacije iz rečnih sistema Dunava, Strume i 

Vardara, kao i ribnjačke populacije. 

Filogenetska i filogeografska struktura populacija procenjena je analizom KR mtDNK, 

koji je označen kao „zlatni standard” i najzastupljeniji molekularni marker za proučavanje 

filogeografske istorije potočne pastrmke (Sanz, 2018).  

Uvid u populaciono-genetičku strukturu ostvaren je analizom mikrosatelitske DNK. 

Analiza mikrosatelitskih lokusa omogućila je procenu genetičkog diverziteta populacija, 

stepena srodstva jedinki, kao i uticaja introdukcije alohtonih jedinki na autohtone populacije 

(Hansen i sar., 2000a; Hansen, 2002; Jug i sar., 2005; Apostolidis i sar., 2008; Meier i sar., 

2011). Informacije dobijene karakterizacijom mikrosatelitskih lokusa, veoma su upotrebljive i 

pri odabiru jedinki za formiranje matičnog jata za potrebe proizvodnje autohtonog materijala 

za poribljavanje (Hansen i sar., 2000b). 

Primenom ESHIPPOsalmo modela, koncipiranog u ovoj disertaciji, procenjena je 

održivost populacija potočne pastrmke na teritoriji Srbije. Model uključuje analizu osnovnih 

bioloških parametara (veličinu populacije, odlike životne istorije, ekologiju, populacione 

trendove i genetičku strukturu), kao i faktore ugrožavanja analiziranih populacija. Na osnovu 

sprovedenih molekularno-genetičkih analiza i primene pomenutog modela procenjen je i nivo 

ugroženosti populacija. 

U cilju monitoringa i kontrole poribljavanja pastrmskih populacija na teritoriji Srbije, 

izvršena je genotipizacija matičnog jata ribnjaka „Panjica“. Jedinke koje su planirane za 

poribljavanje ribolovnih voda Crnomorskog sliva analizirane su pomoću tri tipa molekularnih 

markera (KR mtDNK, LDH gen i mikrosateliti). 
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1.2. Pregled literature 

1.2.1. Familija Salmonidae 

1.2.1.1. Rasprostranjenje i opšte odlike familije Salmonidae 

Familija Salmonidae ima cirkumpolarno rasprostranjenje, odnosno prisutna je na 

severnoj Zemljinoj hemisferi (Slika 1), dok su pojedini predstavnici introdukovani u 

hladnovodne ekosisteme širom sveta, usled značaja za komercijalni, rekreativni ribolov i 

akvakulturu (Kottelat i Freyhof, 2007; Simonović, 2001; Stanković i sar., 2015). Predstavnici 

familije naseljavaju gornje tokove reka, visokoplaninska jezera i priobalja mora (migratorne 

vrste i populacije). Većina vrsta naseljava hladne vode, bogate kiseonikom, dok određene 

vrste imaju i znatno širu ekološku valencu (Simonović, 2001). 

Slika 1. Geografsko rasprostranjenje familije Salmonidae. Nativna distribucija familije 

prikazana je sivom bojom (Lee i sar., 1980; Berra, 2001; Behnke, 2002; Nelson, 2006; 

modifikovano prema Keeley, 2019). 

 

Familija uključuje anadromne vrste, koje najveći deo životnog ciklusa provode u 

morima, i potamodromne vrste, prilagođene isključivo životu u slatkim vodama (poput 

mekousne pastrmke S. obtusirostris ili mladice Hucho hucho (Linnaeus, 1758)). Anadromne 

salmonide karakteriše primarna metamorfoza do koje dolazi prilikom nizvodnih migracija 

mlađi u marinske ekosisteme. Sekundarna metamorfoza se odvija tokom uzvodnih migracija, 

kada pred period mresta dolazi do promena glavenog skeleta, što je izraženo kod mužjaka u 

vidu kukastog zakrivljenja donje vilice. Kod pripadnika pojedinih rodova, poput roda Salmo, 

promene nastale sekundarnom metemorfozom se gube tokom nizvodnih migracija nakon 

reprodukcije, kada dolazi do takozvane „regresivne metamorfoze“ (Saundres i Schom, 1985; 

Tošić, 2016). 
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Glavne dijagnostičke karakteristike familije su sledeće: zubi su prisutni na jezičnoj 

kosti; prisutan je os mesocoracoideum u ramenom pojasu; spoj škržnih duplikatura u kojima 

se nalaze branhiostegalne kosti postavljen je anteriorno i ne prekriva isthmus; prisutan je 

aksilarni izraštaj na trbušnim perajima (eng. pelvic axillary process); spoljašnja površina 

kičmenih pršljenova je izbrazdana i konkavna; poslednja tri kičmena pršljena su izdignuta u 

odnosu na raspored ostalih pršljenova u kičmenici; 11-210 piloričnih nastavaka; 7-20 

branhiostegalnih kostiju (os branchiostegalia); 50-75 kičmenih pršljenova; juvenilne jedinke 

većine vrsta karakterišu bočne uspravne šare (Nelson i sar., 2016). Takođe, jedna od osnovnih 

zajedničkih karakteristika svih vrsta riba iz familije Salmonidae je postojanje masnog ili 

adipoznog peraja, koje se nalazi između leđnog i repnog peraja (Marić, 2005).  

Telo svih predstavnika familije je vretenastog oblika, prekriveno sitnim krljuštima, 

koje odsustvuju sa glave. Bočna linija je jasno uočljiva. Leđno peraje je kratko. Dentalne, 

gornjovilične i međuvilične kosti su nazubljene, što važi i za vomer, koji je nazubljeniji u 

odnosu na kosti gornje vilice. Štaviše, oblik i nazubljenost vomera, kao i broj piloričnih 

nastavaka su važani taksonomski karakteri za identifikaciju riba iz ove familije (McDowall i 

sar., 1998; Marić, 2005). Salmonidne vrste karakterišu i crne i/ili crvene pege na leđima i 

bokovima tela, a pojedine vrste i različiti tipovi pruga i šara (McDowall i sar., 1998). 

Ribe iz ove familije dostižu različite dimenzije tela, u rasponu od ~13 cm do 2 m 

totalne dužine (Nelson i sar., 2016). Dok vrste iz rodova Salmo i Salvelinus u manjim 

ekosistemima narastu približno do 30 ili 40 cm totalne dužine i između 0,3 i 1 kg mase tela, 

one iz većih, dubljih reka ili jezera mogu narasti znatno više, čak i preko 22 kg, a pojedine 

(mladica) i preko 50 kg (Aganović, 1979).  

Mrest se odvija od jeseni do proleća, uglavnom od novembra do januara, ređe do 

februara, zavisno od vrste, mada ima izuzetaka, odnosno vrsta koje se mreste s proleća, u 

martu i aprilu (npr. mladica, mekousna pastrmka, lipljen Thymallus thymallus (Linnaeus, 

1758)). Mrest se odvija isključivo u slatkoj vodi, i to u izvorišnim delovima potoka ili reka, ili 

pak u priobalnim delovima jezera, obično na peskovitom ili šljunkovitom dnu. Tokom sezone 

mresta jedinke se skupljaju u veće agregacije, bore se za mresno mesto (tzv. bojišta) i polažu 

ikru, koju nakon oplodnje repom zatrpavaju u podlogu. Teritorijalnost se ogleda u borbi za 

mresno mesto (Simonović, 2001; Marić, 2005; Tošić, 2016). 

Salmonidne vrste karakteriše raznovrsna ishrana koja uključuje larve akvatičnih 

insekata, račiće i sitniju ribu (McDowall i sar., 1998). 

Veliki broj vrsta ove familije ima izuzetan privredni i socio-ekonomski značaj. 

Doprinos lokalnoj, ali i globalnoj ekonomiji ogleda se u njihovom značaju za akvakulturu i 

rekreativni sportski ribolov (Davidson i sar., 2010; Stanković i sar., 2015). 
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1.2.1.2. Klasifikacija i filogenetski odnosi unutar familije Salmonidae 

Phylum – Chordata 

Subphylum – Vertebrata 

Classis – Osteichthyes 

Subclassis – Actinopterygii 

Infraclassis – Teleostei 

Superordo – Protacanthopterygii 

Ordo – Salmoniformes 

Familia – Salmonidae 

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

 

Evolucijski odnosi unutar familije Salmonidae su decenijama u fokusu opsežnih 

sistematskih i filogenetskih istraživanja (Norden, 1961; Behnke, 1972; Stearley i Smith, 1993; 

Phillips i Oakley, 1997; Crespi i Fulton, 2004; Crête-Lafrenière i sar., 2012; Fricke i sar., 

2019; Campbell i sar., 2020). 

Inicijalna morfološka istraživanja dovela su do brojnih neslaganja u vezi sa 

filogenetskim odnosima unutar familije (Norden, 1961; Kendall i Behnke, 1984; Dorofeeva, 

1989; Stearley i Smith, 1993). 

Najmlađi zajednički predak familije Salmonidae datiran je za period donje krede (pre 

63 do 135 mgod) (Tchernavin, 1939), dok je procena da se genomska duplikacija kod 

predstavnika familije odigrala približno pre 60 mgod (Macqueen i Johnston, 2014; Lien i sar., 

2016). Potfamilija Salmoninae datira iz epohe miocena, pre 13 do 25 mgod (Legendre, 1980; 

D’Agaro i sar., 2022). 

Morfološke karakteristike podržavaju monofiliju familije Salmonidae, kao i postojanje 

tri potfamilije unutar familije: Coregoninae (ozimice), Thymallinae (lipljani) i Salmoninae 

(pastrmke i lososi) (Norden, 1961; Stearley i Smith, 1993; Kendall i Behnke, 1984; Crête-

Lafrenière i sar., 2012). Međutim, pojedini autori navedene potfamilije smatraju posebnim 

familijama: Thymalidae, Coregonidae i Salmonidae (Simonović, 2001; Kottelat i Freyhof, 

2007). 

Dok je monofilija potfamilija generalno prihvaćena u naučnoj zajednici, njihove 

međusobne relacije još uvek nisu sasvim razjašnjene. Pojedine morfološke analize sugerišu da 

je potfamilija Coregoninae sestrinska klada preostalom delu familije Salmonidae (Stearley i 

Smith, 1993; Wilson i Li, 1999). Ovo je potvrđeno i molekularnim analizama mitohondrijskih 

sekvenci pojedinih vrsta familije Salmonidae (Yasuike i sar., 2010). Međutim, Koop i sar. 

(2008) na osnovu filogenetske analize seta jedarnih gena, sugerišu da bi potfamilija 

Thymallinae mogla zauzeti sestrinsku poziciju u odnosu na preostale dve potfamilije. 

https://www.itis.gov/servlet/SingleRpt/SingleRpt?search_topic=TSN&search_value=158852
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Na osnovu morfoloških (Sanford, 1990; Wilson i Williams, 2010) i molekularnih 

analiza (Yasuike i sar., 2010; Shedko i sar., 2012; Betancur-R i sar., 2013) potfamilije 

Salmoninae i Thymallinae se smatraju sestrinskim grupama. S druge strane, pojedine 

molekularno-genetičke studije u sestrinsku kladu svrstavaju Coregoninae i Salmoninae 

(Crête-Lafrenière i sar., 2012; Near i sar., 2012; Alexandrou i sar., 2013). Zatim, nekoliko 

autora kao sestrinske grupe označava Coregoninae i Thymallinae (Li i sar., 2010; Burridge i 

sar., 2012; Campbell i sar., 2013; Macqueen i Johnston, 2014; Robertson i sar., 2017; Horreo, 

2017). Dakle, svaka od tri navedene opcije je podržana u naučnoj literaturi. 

Unutar potfamilije Coregoninae još uvek postoje nerazjašnjeni filogenetski odnosi 

između rodova Coregonus i Stenodus (Bodaly i sar., 1991; Bernatchez i sar., 1991; Sajdak i 

Phillips, 1997; Vuorinen i sar., 1998; Crête-Lafrenière i sar., 2012; Horreo, 2017). Velika 

neslaganja javljaju se i za poziciju roda Parahucho u potfamiliji Salmoninae (Oakley i 

Phillips, 1999; Crespi i Fulton, 2004; Matveev i sar., 2007; Shedko i sar., 2012; Crête-

Lafrenière i sar., 2012; Campbell i sar., 2013, 2020; Alexandrou i sar., 2013; Horreo, 2017; 

Lecaudey i sar., 2018).  

Trenutno, priznato je 10 rodova u okviru familije Salmonidae, pri čemu većina pripada 

potfamiliji Salmoninae. Konkretno, u okviru Salmoninae nalaze se rodovi: Brachymystax, 

Hucho, Oncorhynchus, Parahucho, Salmo i Salvelinus; u okviru Coregoninae: Coregonus, 

Prosopium i Stenodus; dok je potfamilija Thymallinae predstavljena rodom Thymallus (Wang 

i sar., 2022). 

Na osnovu pregleda recentne literature, familija Salmonidae uključuje 228 vrsta, od 

kojih 86 spada u potfamiliju Coregoninae, 18 u potfamiliju Thymallinae i 124 vrste u 

potfamiliju Salmoninae (Fricke i sar., 2019; Campbell i sar., 2020). 

Uprkos brojnim istraživanjima posvećenim rešavanju različitih aspekata filogenije 

salmonida, nejasnoće u vezi sa brojnim interspecijskim odnosima ostaju nerešene (Crête-

Lafrenière i sar., 2012). U novijoj literaturi predložene su mnoge hipoteze o odnosima unutar 

familije koje ukazuju na ozbiljne izazove u proceni molekularno-filogenetskih odnosa. 

Dupliranje celokupnog genoma (eng. Whole Genome Duplication – WGD), karakteristično za 

ovu familiju, označava se kao jedan od doprinosećih faktora navedenih problema (Ohno, 

1970; Allendorf i Thorgaard, 1984; Berthelot i sar., 2014; Macqueen i Johnston, 2014; Lien i 

sar., 2016; Campbell i sar., 2020).  

 

1.2.2. Kompleks potočne pastrmke 

1.2.2.1. Rasprostranjenje potočne pastrmke 

Poslednjih decenija, nekoliko autora je, uz određena neslaganja, objavilo detaljne 

mape koje prikazuju nativni areal potočne pastrmke, kao i područja u koja je introdukovana 

(Fletcher, 1958; MacCrimmon i Marshall, 1968; MacCrimmon i sar., 1970; Heacox, 1974; 

Welcomme, 1988; Baglinière i Maisse, 1991; Kottelat i Freyhof, 2007; Lobón‐Cerviá, 2018). 

Najšire prihvaćeni stav je da nativni areal potočne pastrmke obuhvata milione 

kvadratnih kilometara koji se prostiru na tri kontinenta – što implicira da je potočna pastrmka 

jedna od najšire rasprostranjenih salmonidnih vrsta (Lobón‐Cerviá, 2018). Konkretno, nativni 

areal potočne pastrmke se prostire od Islanda na severozapadu do sistema Aralskog jezera u 
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Avganistanu na istoku, i od Norveške i Rusije na severu i severozapadu do planine Atlas u 

Maroku na jugu (MacCrimmon i Marshall, 1968; Behnke, 1986; Elliott, 1994a; Berra, 2001; 

Slika 2).  

 

Slika 2. Nativna distribucija potočne pastrmke. Isprekidane linije predstavljaju distribuciju 

anadromnih populacija (modifikovano prema Jonsson i Jonsson, 2011; Nevoux i sar., 2019). 

 

Od 19. veka, usled ekonomskog značaja, započete su introdukcije potočne pastrmke u 

preostale delove Azije i Afrike, Australiju, Novi Zeland, Severnu i Južnu Ameriku (Laikre i 

sar., 1999; Klemetsen i sar., 2003). U područjima u koja je introdukovana, potočna pastrmka 

često formira samoodržive populacije, ali i ispoljava invazivni karakter (MacCrimmon i 

Marshall, 1968; MacCrimmon i sar., 1970).  

Današnja široka geografska distribucija potočne pastrmke je posledica njene izrazite 

ekološke varijabilnosti, ekonomskog značaja za konzum i rekreativni ribolov, kao i odlične 

sposobnosti kolonizacije novih vodenih staništa (Klemetsen i sar., 2003). 
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1.2.2.2. Klasifikacija potočne pastrmke i taksonomski problemi 

Phylum – Chordata 

Subphylum – Vertebrata 

Classis – Osteichthyes 

Subclassis – Actinopterygii 

Infraclassis – Teleostei 

Superordo – Protacanthopterygii 

Ordo – Salmoniformes 

Familia – Salmonidae 

Genus – Salmo Linnaeus, 1758 

Species – Salmo trutta Linnaeus, 1758 

Klasifikacija potočne pastrmke (Nelson i sar., 2016). 

Uprkos dugogodišnjim i opsežnim istraživanjima, nomenklatura i taksonomski status 

brojnih populacija potočne pastrmke su još uvek nerazjašnjeni (Lobón‐Cerviá, 2018). Usled 

izrazite fenotipske plastičnosti i postojanja velikog broja geografski izolovanih populacija, sa 

karakterističnim morfološkim odlikama, tokom godina je opisan veliki broj vrsta roda Salmo 

(Bernatchez i sar., 1992; Elliott, 1994b; Kottelat i Freyhof, 2007; Sanz, 2018). 

Jonsson i Jonsson (2011) navode da usled nedovoljnog uzimanja u obzir visoke 

varijabilnosti ove politipske vrste, autori često dolaze do pogrešnih zaključaka koji rezultiraju 

slučajnim opisima vrsta. Takođe, veliki broj opisanih vrsta se javlja i usled nedovoljnog 

poznavanja pravila nomenklature i morfologije riba, kao i primene različitih koncepata vrste 

(Marić, 2005). 

Taksonomski problemi su počeli pre oko 300 godina kada je Karl Line opisao tri 

ekološke forme potočne pastrmke (videti poglavlje 1.2.2.3) kao tri različite vrste (Linnaeus, 

1758; Elliott, 1994b; Tougard, 2022). U narednom periodu, objavljivane su brojne studije 

opisa novih vrsta, podvrsta i „morpha“ (Lobón‐Cerviá, 2018), te se taksonomska klasifikacija 

zasnovana na boji i obliku tela, zadržala sve do 19. veka (Jonsson i Jonsson, 2011).  

Dosadašnje morfološke studije roda Salmo rezultirale su različitim brojem opisanih 

vrsta za takson koji se danas naziva potočna pastrmka. Konkretno, broj opisanih vrsta varira 

od nekoliko (Cronquist, 1978), preko 30 (Kottelat i Freyhof, 2007; IUCN, 2022), do preko 50 

(Behnke, 1986; Froese i Pauly, 2021). Samo za Balkansko poluostrvo opisano je preko 15 

taksona roda Salmo: S. labrax, S. marmoratus, S. obtusirostris, Salmo dentex (Heckel, 1851), 

S. ohridanus, Salmo letnica (Karaman, 1924), S. macedonicus, Salmo balcanicus (Karaman, 

1927), S. taleri, Salmo montenigrinus (Karaman, 1933), S. farioides, Salmo peristericus 

(Karaman, 1938), Salmo zrmanjaensis (Karaman, 1938), Salmo pelagonicus (Karaman, 

1938), Salmo visovacensis (Taler, 1950), Salmo lumi Poljakov, Filipi, Basho & Hysenaj, 

1958, Salmo aphelios Kottelat, 1997 i Salmo lourosensis Delling, 2011 (Delling, 2002, 2010; 

Simonović i sar., 2007; Berrebi i sar., 2013). Međutim, primenom molekularnih metoda 

https://www.itis.gov/servlet/SingleRpt/SingleRpt?search_topic=TSN&search_value=158852
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validnost pojedinih vrsta poput S. dentex (Snoj i sar., 2010) ili Salmo platycephalus Behnke, 

1968 (Sušnik i sar., 2004) je osporena, dok je reklasifikacija u rod Salmo potvrđena za vrste 

poput S. obtusirostris (Snoj i sar., 2002) i S. ohridanus (Phillips i sar., 2000; Sušnik i sar., 

2006).  

Većina opisanih (morfo)vrsta je filogenetski veoma bliska vrsti S. trutta, i iz tog 

razloga, brojne taksonomske i filogenetske studije označavaju S. trutta kao kompleks vrsta, 

isključujući taksone S. salar, S. obtusirostris i S. ohridanus (Patarnello i sar., 1994; 

Bernatchez, 2001; Simonović i sar., 2007; Snoj i sar., 2010; Lo Brutto i sar., 2010; Vera i sar., 

2011; Meraner i sar., 2013; Gratton i sar., 2014; Splendiani i sar., 2017; Sanz, 2018; Tougard, 

2022). Salmo trutta se, takođe, posmatra kao polimorfna vrsta, koja uključuje populacije sa 

različitim morfotipovima i ekotipovima, razvrstane u najmanje 10 divergentnih evolucionih 

linija (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 2001; Suárez i sar., 2001; Sušnik i sar., 2005; 

Bardakci i sar., 2006; Vera i sar., 2010; Snoj i sar., 2011; Tougard i sar., 2018; Tougard, 2022; 

videti poglavlje 1.2.4.).  

Do danas nije sprovedena filogenetska studija zasnovana na morfološkim 

karakteristikama koja uključuje sve vrste roda Salmo, dok su analize molekularne filogenije 

vršene za ograničen broj vrsta ovog roda (Tougard, 2022). Takođe, filogenetski odnosi između 

evolucionih linija kompleksa potočne pastrmke nisu u potpunosti razjašnjeni (Pustovrh i sar., 

2014; Sanz, 2018; Tougard i sar., 2018, 2022; Guinand i sar., 2021; Hashemzadeh Segherloo i 

sar., 2021).  

Navedeni problemi sistematike i taksonomije onemogućavaju razumevanje evolucione 

istorije potočne pastrmke i razvoj odgovarajućih strategija za konzervaciju autohtonih 

populacija (Bernatchez i sar, 1992; Antunes i sar., 2001; Fumagalli i sar., 2002; Snoj i sar., 

2010; Crête-Lafrenière i sar., 2012; Gratton i sar., 2013; Ninua i sar., 2018; Hashemzadeh 

Segherloo i sar., 2021; Tougard, 2022). 

Krajnji zaključci u vezi sa taksonomijom kompleksa potočne pastrmke moraju se 

zasnivati na integrativnom pristupu koji kombinuje genetičke, morfološke i ekološke podatke 

(Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021). 

 

1.2.2.3. Biologija i ekologija potočne pastrmke – opšte odlike 

Potočna pastrmka, kao i ostali predstavnici familije Salmonidae, poseduje adipozno 

peraje bez žbica, koje se nalazi između leđnog i repnog peraja (Simonović, 2010). Vilice, 

vomer, jezična kost i palatinske kosti poseduju zube (Norden, 1961; Robison i Buchanan, 

1988), koji su zakrivljeni ka unutrašnjosti usta i služe da zadrže plen kojim se pastrmka hrani 

(Povž i Sklet, 1990; Marić, 2005). Na vomeru se zubi zadržavaju tokom čitavog života, 

raspoređeni u dva do šest nizova u prednjem delu, dok je u zadnjem delu prisutan samo jedan 

niz (Simonović, 2001). Zadnji kraj gornje vilice daleko premašuje zadnju ivicu oka. Na 

prvom škržnom luku prisutno je od 18 do 24 branhiospine. Želudac je izrazito mišićav, a broj 

piloričnih nastavaka je od 40 do 100 (Vuković i Ivanović, 1971; Simonović, 2001). Riblji 

mehur postoji i dobro je razvijen (Tait, 1960). Bočna linija broji 112-132 krljušti (Simonović, 

2001).  

Telo je vretenastog oblika, prekriveno sitnim krljuštima, koje odsustvuju sa glave. 

Leđa i bokovi su najčešće tamnije obojeni sa izraženim pegama crne i/ili crvene boje, koje se 
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javljaju još na leđnom peraju i operkulumu (Povž i sar., 1996; Simonović, 2001). Juvenilne i 

rezidentne adultne jedinke mogu imati crven ili narandžast obod adipoznog peraja (Kottelat i 

Freyhof, 2007), dok juvenilne jedinke imaju i karakteristične poprečne pruge koje se gube u 

kasnijim fazama života (Jevtić, 1989). Međutim, boja tela jedinki veoma varira u zavisnosti 

od osobina staništa. 

Na severnoj hemisferi potočna pastrmka se mresti od oktobra do marta, a najčešće u 

novembru ili decembru. Mrest se odvija na šljunkovitom dnu u brzim tekućicama ili u 

priobalnim delovima jezera u zoni talasa (Frost i Brown, 1967). Tokom mresta izražen je 

polni dimorfizam. Ženke imaju zaobljen trbuh i crven nabubreli polni otvor, dok se mužjaci 

odlikuju veoma razvijenom donjom vilicom u obliku kuke (Marić, 2005). Jaja se inkubiraju 

od šest do osam nedelja. Po izvaljivanju, larve opterećene žumančanom kesom su slabo 

pokretne i miruju u šljunku dok ne apsorbuju veći deo žumanca, nakon toga proplivavaju i 

počinju da se hrane planktonskim i bentosnim beskičmenjacima. Polnu zrelost stiču sa dve do 

tri godine (Sømme, 1941; Klemetsen i sar., 2003). Rastu prilično sporo. U prvoj godini 

jedinke narastu 10 do 14 cm, dok totalna dužina dvogodišnjih jedinki može dostići 20 do 25 

cm (Jevtić, 1989). Zabeleženi maksimalni životni vek je oko 20 godina (Sømme, 1941), 

međutim, većina jedinki živi znatno kraće (Klemetsen i sar., 2003). 

Potočna pastrmka naseljava bistre i hladne vode, sa temperaturom oko 10 °C i 

visokom koncentracijom kiseonika, poput planinskih potoka, gornjih tokova reka, visoko 

planinskih jezera, ili u slučaju migratornih vrsta – morske ekosisteme (Simić i Simić, 2012). 

Uglavnom živi u predelima umereno kontinentalne klime i u borealnoj zoni. Ukoliko postoji 

odgovarajući supstrat za mrest, temperaturni uslovi i zadovoljavajući kvalitet vode, ova vrsta 

može naseljavati niz različitih staništa, uključujući male potoke, velike reke, jezera, fjordove i 

priobalne vode (Klemetsen i sar., 2003). 

Potočna pastrmka je izuzetno prilagodljiva različitim uslovima staništa spram kojih 

pokazuje visok nivo fenotipske plastičnosti, što se reflektovalo na postojanje velikog broja 

geografski specifičnih populacija, sa karakterističnim morfološkim odlikama (Marić, 2005). U 

zavisnosti od uslova staništa, pastrmka može razviti tri ekološke forme: rečnu (Salmo trutta 

forma fario), jezersku (Salmo trutta forma lacustris) i marinsku (Salmo trutta forma trutta) 

(Slika 3, 4, 5, respektivno). 
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Slika 3. Salmo trutta forma fario – rečna ekološka forma potočne pastrmke iz Džepske reke, 

Srbija (foto Saša Marić).  

 

Slika 4. Salmo trutta forma lacustris – jezerska ekološka forma potočne pastrmke iz jezera 

Millstättersee, Austrija (foto Johannes Schöffmann). 

 

Slika 5. Salmo trutta forma trutta – marinska ekološka forma potočne pastrmke, jugozapadna 

Norveška (foto Johannes Schöffmann). 
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Marinska forma je anadromna, veći deo životnog ciklusa provodi u morskim 

ekosistemima gde se hrani i polno sazreva, dok mrest obavlja u rečnim ekosistemima. 

Jezerska forma veći deo životnog ciklusa provodi u jezerskim ekosistemima, gde se može i 

mrestiti, ali mrest može obavljati i u rečnim ekosistemima. Rečna forma je rezidentna, 

odnosno čitav životni ciklus provodi u rečnim ekosistemima, u okviru kojih obavlja manje ili 

veće migracije (Elliott, 1994a). Važno je napomenuti da različite ekološke forme pastrmke 

mogu koegzistirati u okviru istog staništa (Klemetsen i sar., 2003). Kao rezultat adaptacija na 

specifične uslove staništa, ekološke forme se karakterišu razlikama u životnom ciklusu, kao i 

u morfologiji (naročito veličini tela) (Frost i Brown, 1967; Campbell, 1977; Baglinière i sar., 

2001). Rečnu formu pastrmke karakteriše vitko telo i obično može narasti do 50 cm (Slika 3). 

Jezerska forma dostiže veće dimenzije tela, do 1 m i preko 20 kg, na bokovima tela 

dominiraju crne krupne tačke, dok crvene gotovo da izostaju (Simonović, 2001; Slika 4). 

Marinska forma dostiže najveće dimenzije tela, veoma je slična atlantskom lososu i 

karakterišu je srebrnkasta leđa i crne piknje po leđima i bokovima (Chiereghini, 1818; 

Simonović, 2001; Slika 5). Uprkos suprotnom mišljenju Berga (1948), do nedavno, ekološke 

forme potočne pastrmke, smatrane su različitim vrstama (npr. Mills, 1971; Elliott, 1994a). 

Takođe, neki autori su ih tretirali kao podvrste: S. trutta fario, S. trutta trutta i S. trutta 

lacustris (npr. Whitehead i sar., 1984; Lelek, 1987). Međutim, nekoliko genetičkih studija je 

dokazalo da su pomenute forme zapravo ekotipovi iste vrste (Fleming, 1983; Skaala i 

Naevdal, 1989; Berrebi i sar., 2022a). 

Potočnu pastrmku karakteriše oportunistička ishrana koja zavisi od uslova staništa, 

sezone, starosti i veličine jedinki (Bridcut i Giller, 1995). Juvenilne jedinke se uglavnom 

hrane sitnim bentosnim organizmima. Pastrmke pri dostizanju dužine od 20 do 30 cm, počinju 

da se hrane i ribama (Kahilainen i Lehtonen, 2002). Adulti potočne pastrmke se hrane i 

bentosnim makroinvertebratama, odnosno larvama i adultima Ephemeroptera, Coleoptera, 

Trichoptera i Diptera, amfipodnim i izopodnim rakovima, terestričnim beskičmenjacima koji 

upadnu u vodu i ikrom drugih riba (Hunt i Jones, 1972; Aganović, 1979; Montori i sar., 2006; 

Čanak Atlagić i sar., 2021). 

 

1.2.3. Molekularno-genetička istraživanja riba 

U cilju razlikovanja ribljih populacija najčešće se primenjuju morfološke i 

molekularno-genetičke metode. U analizama morfološke varijabilnosti, pored tradicionalnih 

metoda klasične morfometrije i meristike, sve više se koriste savremene metode geometrijske 

morfometrije (Koehl, 1996; Sekulić, 2013). Međutim, visoka fenotipska plastičnost ribljih 

vrsta, poput salmonida, onemogućava upotrebu isključivo morfoloških analiza pri određivanju 

filogenetskih odnosa (Behnke, 1972). 

Genetički diverzitet populacija može se utvrditi korišćenjem molekularnih markera 

koji predstavljaju sekvencu DNK molekula koja se može lako detektovati i čije je 

nasleđivanje moguće pratiti (Ford-Lloyd, 1996; Marić, 2005). Izučavanje polimorfizama je 

omogućeno otkrićem DNK tehnika, prvenstveno lančane reakcije polimeraze (eng. 

Polymerase Chain Reaction – PCR) (Ryman i Utter, 1987). U upotrebi je veliki broj 

molekularno-genetičkih analiza poput elektroforetske detekcije polimorfizma alozima, 

restrikcione analize (eng. Restriction Fragment Length Polymorphism – RFLP), sekvenciranja 

mtDNK i jedarne DNK, uključujući i najsavremenije tehnike sekvenciranja nove generacije. 
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Primena navedenih analiza je omogućila brojna saznanja na poljima filogenije, ekologije i 

evolucije, kao i podatke o genetičkoj strukturi i konzervaciji populacija i vrsta (Avise, 2004). 

Izbor molekularnog markera zasniva se na njegovoj varijabilnosti (informativnosti), 

kao i na tehničkim i finansijskim mogućnostima u vezi sa njihovom upotrebom (Morán, 2002; 

Ludwig, 2006; Toro i sar., 2009). Adekvatna slika genetičkog polimorfizma postiže se 

analizom većeg broja lokusa, jer se na taj način povećava pouzdanost rezultata, budući da 

svaki molekularni marker ima svoje prednosti i mane. Pri korišćenju jednog markera analizira 

se samo mali deo genoma, što smanjuje mogućnost uočavanja razlika i dobijanja 

reprezentativnih rezultata (Elliott, 1994a). 

 

1.2.3.1. Molekularni markeri i metode 

Metoda koja se najčešće primenjuje za utvrđivanje filogenetskih odnosa je poređenje 

DNK sekvenci različitih taksona. Za rasvetljavanje odnosa veoma divergentnih grupa 

primenjuju se geni koji sporije evoluiraju, poput jedarnog 18S rRNK eukariota (Hillis i Dixon, 

1991), dok se za rasvetljavanje filogenetskih odnosa nižih taksonomskih jedinica koriste brže 

evoluirajući regioni DNK, poput kontrolnog regiona mitohondrijske DNK životinja (Marić i 

sar., 2023a). Nekodirajući kontrolni region mtDNK je posebno koristan za analizu odnosa 

između populacija i vrsta, odnosno taksona koji su nedavno divergirali (Meyer, 1993; Cecconi 

i sar., 1995; Marić i sar., 2023a). 

U cilju tzv. DNK barkodiranja životinja koriste se određeni regioni mitohondrijskog 

gena za subjedinicu I citohrom-oksidaze (COI). Analiza COI gena upotrebom 

standardizovanih prajmera za amplifikaciju kratkih regiona DNK omogućava identifikaciju ili 

klasifikaciju vrsta na osnovu sličnosti sekvenci (Will i sar., 2005; Krishnamurthy i Francis, 

2012). Konzorcijum za barkodiranje života (eng. Consortium for the Barcode of Life – 

CBOL) osnovan je 2004. godine kao međunarodna inicijativa sa ciljem uspostavljanja DNK 

barkodiranja kao globalnog standarda za identifikaciju vrsta (Marić i sar., 2023a). 

Analiza mitohondrijske DNK ima širu primenu u studijama populacija riba u odnosu 

na jedarnu DNK. Međutim, neophodno je naglasiti da usled materinskog nasleđivanja 

mtDNK, analiza ovog markera ne odražava u potpunosti evolucionu istoriju celokupnog 

genoma. Stoga, za genetičku identifikaciju taksona se preporučuje korišćenje i jedarnih 

markera poput mikrosatelita, ribozomalne RNK (rRNK) ili polimorfizma pojedinačnih 

nukleotida tzv. snipova (eng. Single Nucleotide Polymorphism – SNP) (Marić i sar., 2023a). 

Geni za rRNK i ITS regioni (eng. Internal Transcribed Spacer – ITS) u širokoj su 

upotrebi pri rasvetljavanju dubljih evolucionih odnosa između taksona, usled univerzalnog 

prisustva u genomu svih organizama, spore stope evolucije, kao i prisustva regiona sa 

različitim evolucionim stopama (Booton i sar., 1999). 

Najčešće detektovane promene u kodogenim regionima su snipovi, koji se mogu javiti 

i kao nusproizvodi sekvenciranja, posebno sekvenciranja nove generacije (eng. Next 

Generation Sequencing – NGS). Koriste se pri lociranju gena koji su povezani sa određenim 

fenotipom, a najčešće se genotipiziraju kod model organizama, korišćenjem komercijalno 

dostupnih SNP čipova specifičnih za vrstu. Ovi čipovi sadrže do milion snipova koji 

uniformno pokrivaju genom (Ngoc-Thuy i sar., 2014; Marić i sar., 2023a). 
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Za precizniju procenu genetičkog diverziteta unutar vrste ili populacije, kao i procenu 

profila ekspresije i adaptivnog potencijala, veliki broj podataka dobija se primenom 

sekvenciranja nove generacije i brojnih aplikacija koje proizilaze iz ove tehnologije. 

Najznačajnije uključuju: karakterizaciju epigenoma, sekvenciranje transkriptoma – RNA-seq i 

ChIP sekvenciranje ili tzv. interakciju DNK i proteina (Marić i sar., 2023a). 

U ovoj disertaciji, molekularno-genetičke analize populacija potočne pastrmke u Srbiji 

vršene su sekvenciranjem kontrolnog regiona mtDNK i genotipizacijom mikrosatelitskih 

lokusa. Detaljnije informacije o navedenim markerima prikazane su u okviru naredna dva 

potpoglavlja, kako bi se omogućilo bolje razumevanje i interpretacija rezultata dobijenih 

njihovom primenom. 

 

1.2.3.1.1. Mitohondrijska DNK 

Mitohondrije su ćelijske organele koje poseduju sopstvenu DNK (mtDNK), te su 

sposobne za replikaciju, transkripciju i translaciju genetičke informacije u proteine. Prisutne 

su u citoplazmi skoro svih ćelija eukariota (Pantić, 1997; Zhang i sar., 2011). Današnja 

mtDNK predstavlja samo deo nekada znatno većeg genoma, čiji su geni gusto raspoređeni 

jedan uz drugi, dok kontrolni region predstavlja jedinu regulatornu sekvencu (Harrison, 1989; 

Gray i sar., 1999; Savić-Pavićević i Matić, 2011; Marić i sar., 2023a). 

Veličina mitohondrijskog genoma je znatno manja od veličine jedarnog genoma, što se 

ogleda i u malobrojnijem genskom sastavu mtDNK. Međutim, geni mtDNK imaju veoma 

važnu ulogu u funkcionisanju ćelije. Mitohondrijski genomi višećelijskih životinja su 

dominantno predstavljeni kružnim dvolančanim molekulima čija veličina varira između vrsta 

(Billington i Herbert, 1991; Pantić, 1997; Beebee i Rowe, 2004; Savić-Pavićević i Matić, 

2011; Kolesnikov i Gerasimov, 2012; Sekulić, 2013; Marić i sar., 2023a). Dužina kompletne 

mtDNK 49 vrsta salmonida, za koje su dostupni podaci u NCBI bazi, iznosi između 16.526 i 

16.997 bp (Wang i sar., 2022). 

Količina mtDNK znatno varira u ćelijama različitih eukariotskih vrsta. Broj gena 

mtDNK kod različitih organizama varira od 12 do 92 (Marić i sar., 2023a). U sastav mtDNK 

većine salmonidnih vrsta ulazi kontrolni region i 37 gena: dva koja kodiraju rRNK, 22 gena 

koji kodiraju tRNK i 13 koji kodiraju polipeptide koji učestvuju u respiratornom lancu (Avise, 

1994). Od proteina, na mtDNK se kodiraju citohrom b, sedam subjedinica NADH 

dehidrogenaze, tri subjedinice citohrom oksidaze i dve subjedinice ATP sintetaze (Gillham, 

1994). Kontrolni region (eng. control region) ili D-petlja (eng. D-loop region) je smešten 

između tRNKPro i tRNKPhe gena (Hurst i sar., 1999), dužine je približno 1000 bp i učestvuje 

u regulaciji replikacije, transkripcije i translacije (Borst i Grivell, 1981). Navedeni procesi su 

u potpunosti autonomni u odnosu na iste procese u jedarnoj DNK (Avise, 1994; Gillham, 

1994; Savić-Pavićević i Matić, 2011). 

Mitohondrijska DNK se nasleđuje po materinskoj liniji, kod najvećeg broja 

životinjskih vrsta, jer pri oplodnji jajne ćelije obično dolazi do razgradnje mitohondrija i 

mtDNK prispelih iz spermatozoida (Harrison, 1989; Sato i Sato, 2013). Usled haploidnosti 

mitohondrijskog genoma, efektivna veličina populacije za gene mtDNK iznosi samo jednu 

četvrtinu u odnosu na gene jedarne DNK (Nei i Tajima, 1981; Birky, 1983; Marić i sar., 

2023a). Takođe, usled jednostranog nasleđivanja, za razliku od jedarne DNK, između 

molekula mtDNK obično ne dolazi do rekombinacija, što znači da se mtDNK nepromenjena 
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prenosi na potomstvo. Homoplazmija je pojava kada potomstvo u svim ćelijama ima isti 

mtDNK haplotip. Međutim, kada u jednom organizmu postoje različiti mtDNK haplotipovi 

takva pojava se označava kao heteroplazmija (Avise, 2000). 

Mitohondrijsku DNK kičmenjaka karakteriše vrlo visok stepen mutacija. Utvrđeno je 

da stepen supstitucija iznosi 5,7x10-8 po sinonimnom mestu na godinu dana, što znači da 

mtDNK akumulira 2-4% mutacija na milion godina (Marić i sar., 2023a). Uzrok visoke stope 

mutacija mtDNK je njena intenzivnija dinamika i 5 do 10 puta brža mogućnost replikacije u 

odnosu na jedarnu DNK (Brown i sar., 1979, 1982; Lewin, 2000; Marić i sar., 2023a). 

Učestalost mutacija nije ista duž čitavog genoma. Najnižu učestalost mutacija imaju 

regije koje kodiraju rRNK molekule (Ferris i Berg, 1988), dok kontrolni region predstavlja 

najvarijabilniji deo mtDNK, koji zbog manjeg funkcionalnog pritiska poseduje najviše 

mutacija naročito na 3' i 5' kraju (Shedlock i sar., 1992; Beebee i Rowe, 2004). Kontrolni 

region je najvarijabilniji region mitohondrijske DNK u pogledu stope supstitucija i dužinskog 

polimorfizma (Bentzen i sar., 1988; Hoelzel i sar., 1991; Meyer, 1993; Cecconi i sar., 1995; 

Suárez i sar., 2001). Centralni deo kontrolnog regiona je evoluciono najočuvaniji (Shedlock i 

sar., 1992; Beebee i Rowe, 2004). 

Pored KR mtDNK, jako bitni mitohondrijski markeri koji se koriste za DNK 

barkodiranje životinja su COI, citohrom b (Cyt b), i 16S rRNK, među kojima je fragment 5' 

kraja COI u dužini od ~650 bp (Folmerova regija; Folmer i sar., 1994) predložen kao globalni 

barkod standard za ovu grupu organizama. Citohrom b spada u najkorisnije markere za 

rekonstrukciju filogenetskih odnosa između veoma bliskih taksona, mada njegova 

informativnost može biti linijski uslovljena i opada sa evolucionom dubinom (Patwardhan i 

sar., 2014; Marić i sar., 2023a). 

Mitohondrijska DNK se koristi kao molekularni marker za utvrđivanje filogenetskih 

odnosa, introgresije, praćenja procesa specijacije, kao i za taksonomska razmatranja (Avise i 

sar., 1987; Avise, 1994; Zhang i Hewitt, 2003; Marić i sar., 2023a). Nalazi primenu i pri 

proceni genetičkog diverziteta vrsta u prošlosti, putem analize muzejskih uzoraka (Giuffra i 

sar., 1994; Lahnsteiner i Jagsch, 2005; Splendiani i sar., 2017) i/ili areheoloških ostataka 

(Splendiani i sar., 2016a). Poseban značaj ove primene ogleda se u činjenici da tokom 

vremena dolazi do degradacije nukleinskih kiselina, a mtDNK je dostupna u mnogo većem 

broju kopija u ćeliji u poređenju sa jedarnom DNK (Höss, 2000; Wandeler i sar., 2003; 

Tougrad, 2022). 

U poređenju sa jedarnom DNK, mtDNK karakteriše brza evolucija, genom male 

veličine koji se lako izoluje, jednostavna struktura i uniparentalno nasleđivanje sa izostankom 

rekombinacija, čime se omogućava dobijanje validnih informacija o maternalnoj filogeniji, 

korisnih i za molekularno datiranje (Hynes i sar., 1989; Meyer, 1993; Tougard, 2022). 

 

1.2.3.1.2. Mikrosatelitska DNK 

Mikrosateliti su kodominatni markeri koji se odlikuju ponavljajućim DNK 

sekvencama i to barem jednom na svakih 10 kb. Raspoređeni su po celom genomu eukariota 

(i pojedinih prokariota, ali sa manjom učestalošću), međutim, uglavnom su ograničeni na 

euhromatin (Tautz, 1989; Stallings i sar., 1991; Marić, 2005; Marić i sar., 2023a). 
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Mikrosateliti predstavljaju jednostavne nukleotidne nizove ponovljenih osnovnih 

motiva, čija dužina može biti od 1 do 6 bp. Broj uzastopnih ponovaka osnovnog motiva je od 

svega nekoliko pa do više od 100 po lokusu. U odnosu na tip ponovka mikrosateliti mogu biti: 

potpuni, sastavljeni i prekinuti (Jarne i Lagoda, 1996). Broj ponovljenih motiva se često 

razlikuje između jedinki i kreće se u određenom opsegu variranja karakterističnom za dati 

lokus i vrstu (Marić i sar., 2023a). Dužinski polimorfizam nastaje kao posledica replikacionog 

proklizavanja pri formiranju novog DNK lanca, koji se karakteriše različitim brojem 

ponavljajućih motiva u odnosu na roditeljski lanac (Stallings i sar., 1991; Jarne i Lagoda, 

1996; Savić-Pavićević i Matić, 2011). Najčešći su dinukleotidni ponovci (npr. CA 

ponavljajući motiv kod kičmenjaka), pa zatim tri- i tetranukleotidni ponovci koje karakterišu 

sve moguće kombinacije nukleotida u osnovnom motivu (Tautz, 1989; Lagercrantz i sar., 

1993; Marić, 2005; Weising i sar., 2005; Marić i sar., 2023a). 

Mikrosatelite odlikuje visoka stopa mutacija koja po generaciji iznosi između 10-2 i 

10-6, što je znatno više u odnosu na neponavljajuću DNK (za koju vrednosti stope mutacija 

iznose 10-9 po generaciji) (Li, 1997; Ellegren, 2000). Stopa polimorfizma je, pretežno, 

srazmerna broju ponovaka osnovnog motiva i razlikuje se između različitih tipova ponovaka, 

između lokusa sa ponovcima istog tipa, pa čak i između alela istog lokusa (Schlötterer, 1998; 

Marić i sar., 2023a). 

Funkcija mikrosatelita u genomu je nedovoljno poznata i generalno su okarakterisani 

kao neutralni markeri. Međutim, prisutni su i u kodirajućim regionima koji su pod 

selekcionim pritiskom, pri čemu mogu imati funkciju kodirajućih ili regulatornih elemenata 

(Ellegren, 2004; Savić-Pavićević i Matić, 2011; Sekulić, 2013). 

Visok nivo polimorfizma, kodominantno nasleđivanje, jednostavna izolacija i 

umnožavanje iz veoma male količine biološkog materijala (uključujući arheološki i muzejski 

materijal) (Constable i sar., 1995; Bruford i sar., 1998), kao i jednostavna optimizacija 

umnožavanja više lokusa u jednoj reakciji – multipleksu (Jug, 2002), omogućili su veoma 

široku upotrebu mikrosatelita kao genetičkih markera. Koriste se, uglavnom, za precizno 

utvrđivanje populacione strukture, koja prikazuje pre savremene nego dublje – ancestralne 

evolucione odnose (Hewitt, 2004; Marić i sar., 2023a). 

Pri korišćenju mikrosatelita kao genetičkih markera, mogu se javiti i pojedine 

poteškoće poput postojanja nultih alela ili pak homoplazije, odnosno pojave kada nezavisne 

mutacije mogu finalno proizvesti istu dužinu mikrosatelita (Estoup i sar., 2002; Brown i sar., 

2005; Marić i sar., 2023a). Takođe, kod pojedinih vrsta, javljaju se poteškoće pri izolaciji, 

amplifikaciji i karakterizaciji mikrosatelitskih lokusa (Goldstein i Schlötterer, 1999; Coltman i 

Slate, 2003; Sekulić, 2013). Kako nisu očuvani između manje srodnih vrsta, neophodna je 

zahtevna priprema mikrosatelitskih markera specifičnih za vrstu (Sušnik, 2001). 

U ihtiologiji, upotreba mikrosatelita u proučavanju genetičke varijabilnosti populacija 

ima široki spektar primena koje uključuju: dodelu jedinki populacijama, utvrđivanje 

geografskog porekla jedinki, analizu srodstva uzorkovanih jedinki, formiranje matičnih jata za 

poribljavanje, itd. (Hansen i sar., 2000a, 2001; Chistiakov i sar., 2005; Jones i sar., 2009; 

Saura i Faria, 2011). 
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1.2.4. Pregled dosadašnjih molekularno-genetičkih istraživanja kompleksa potočne 

pastrmke 

Do kraja 1980-tih godina, za analizu varijabilnosti pastrmskih populacija najčešće su 

korišćeni proteinski markeri (alozimi) (Ryman i Ståhl, 1980; Ferguson i Mason, 1981; 

Vuorinen i Piironen, 1984; Guyomard i Krieg, 1986; Skaala i Nævdal, 1989). Međutim, 

proteinskom elektroforezom je moguće utvrditi samo mali deo svih aminokiselinskih 

supstitucija i vrši se analiza samo kodirajućih regiona genoma (Hynes i sar., 1989; Tougard, 

2022). Stoga, primenom alozima, analiza genetičkog diverziteta se vrši u kontekstu sličnosti 

ili razlika između populacija, ali izostaju informacije o njihovoj filogeografskoj i evolucionoj 

istoriji (Tougard, 2022). 

Značajan napredak u utvrđivanju genetičke diferencijacije pastrmskih vrsta i 

populacija postignut je početkom 1990-tih godina uvođenjem dve klase dijagnostičkih 

markera: jedarnog LDH-C* gena koji kodira specifičan enzim oka (Hamilton i sar., 1989; 

McMeel i sar., 2001) i mitohondrijske DNK (Hynes i sar., 1989). 

LDH-C* gen potočne pastrmke je polimorfan za dva kodominantna alela: LDH-

C1*100 (Ldh-5 (100)) i LDH-C1*90 (Ldh-5 (90)). Prema Hamilton i sar. (1989) alel LDH-

C1*90 je nastao u severozapadnoj Evropi tokom ili nakon poslednjeg perioda glacijacije i 

tradicionalno se koristio kao filogeografski marker za praćenje obrazaca postglacijalne 

kolonizacije. U kasnijim studijama (García-Marín i sar., 1999; Aurelle i Berrebi, 2001) oba 

LDH alela su detektovana u regionima koji nisu bili zahvaćeni glacijacijom, te je opovrgnuta 

pomenuta hipoteza Hamiltona i sar. (1989) o postojanju modernih (nosioci LDH-C1*90 alela) 

i ancestralnih (nosioci LDH-C1*100 alela) populacija potočne pastrmke. LDH-C1*100 alel je 

karakterističan za autohtone dunavske i južnoevropske populacije (mediteransku, jadransku i 

populacije sa juga areala atlantske filogenetske linije), a alel LDH-C1*90 za severnoevropske 

populacije (atlantske filogenetske linije) potočne pastrmke (Berrebi i sar., 2019), sa izuzetkom 

nekoliko norveških populacija (García‐Marín i sar., 1999). Takođe, alel LDH-C1*90 je 

prisutan i u atlantskim populacijama koje se često koriste za poribljavanje, a potiču iz 

nekoliko severnoevropskih zemalja (Berrebi i sar., 2019). Stoga, LDH gen se pokazao kao 

veoma informativan za identifikaciju domestifikovanog stoka atlantske linije potočne 

pastrmke (Marić i sar., 2010). Analiza LDH gena se koristi za razlikovanje autohtonih 

populacija od domestifikovanih atlantskih populacija, kao i za detekciju i karakterizaciju 

obrazaca introgresije alohtonih alela (Berrebi i sar., 2019; Rossi i sar., 2019; Vera i sar., 2019; 

Kanjuh i sar., 2020; Škraba-Jurlina i sar., 2020). Dijagnostički alel LDH gena za populacije 

marmoratus filogenetske linije kompleksa potočne pastrmke je LDH-C1*120 (Delling, 2002). 

Najčešće korišćeni molekularni marker u filogeografskim i filogenetskim studijama 

potočne pastrmke je mtDNK. Štaviše, danas se smatra referentnim markerom za identifikaciju 

filogenetskih linija i vrsta pastrmki (Tougard, 2022). 

Detekcija polimorfizama mtDNK može se vršiti RFLP analizom i/ili sekvenciranjem 

parcijalnih ili kompletnih mitohondrijskih gena (Hansen i Loeschcke, 1996; Osinov i 

Bernatchez, 1996; Machordom i sar., 2000; Weiss i sar., 2000; Aurelle i Berrebi, 2001; 

Bernatchez, 2001; Sell i Spirkovski, 2004; Bardakci i sar., 2006; Splendiani i sar., 2006; 

Apostolidis i sar., 2008; Cortey i sar., 2009; Griffiths i sar., 2009; McKeown i sar., 2010; 

Schenekar i sar., 2014). 

RFLP je relativno jeftina i jednostavna metoda, koja pruža brzu produkciju rezultata 

(Aranishi, 2005). Metoda je bazirana na dužinskom polimorfizmu specifičnih restrikciono 
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isečenih fragmenata (Rasmussen i Morrissey, 2008). Gene od interesa je neophodno prvo 

umnožiti, a zatim ih restrikcione endonukleaze selektivno iseku na određeni broj fragmenata 

različite dužine (Liu i Cordes, 2004). Ova metoda je posebno pogodna za identifikaciju 

genetičke udaljenosti između različitih populacija iste vrste, sa šireg geografskog područja. 

Iako postoje savremenije i informativnije metode, RFLP i dalje nalazi čestu primenu u analizi 

polimorfizama KR mtDNK i LDH gena potočne pastrmke (npr. Araguas i sar., 2008; Marić i 

sar., 2010; Berrebi i sar., 2019). 

Široka upotreba mitohondrijskih markera, naročito kontrolnog regiona, započeta je 

objavljivanjem studije Bernatchez i sar. (1992). Danas, najveći broj podataka u Banci Gena 

(Sayers i sar., 2022) koji se odnose na filogenetske i filogeografske studije kompleksa potočne 

pastrmke je dobijen upravo analizom KR mtDNK. 

U cilju razrešenja taksonomskih nedoumica i utvrđivanja filogenetskih odnosa 

geografski i morfološki različitih populacija pastrmki u Evropi, Bernatchez i sar. (1992) su 

sekvencirali KR mtDNK dužine 640 bp. U istraživanje su uključili 151 jedinku iz 24 

populacije pastrmki iz atlantskog, dunavskog, jadranskog i mediteranskog basena, sve tri 

ekološke forme (rečnu, jezersku i marinsku), kao i vrste S. marmoratus, Salmo macrostigma 

(Duméril, 1858), Salmo carpio Linnaeus, 1758 i S. letnica. Na osnovu dobijenih rezultata, 

autori su izdvojili pet filogenetskih linija pastrmki: jadransku (AD), mediteransku (ME), 

marmoratus (MA), atlantsku (AT) i dunavsku (DA) (Bernatchez i sar., 1992; Bernatchez, 

2001). 

Jadranska filogenetska linija je rasprostranjena u basenu Mediterana od istočnog dela 

Pirinejskog poluostrva do Turske (Bernatchez, 2001; Cortey i sar., 2004; Bardakci i sar., 2006; 

Slika 6). Distribucija ME filogenetske linije je duž severne obale Mediterana. Smatra se da 

ova linija potiče sa Pirinejskog poluostrva, gde preovlađuje i odakle je širila svoj areal 

(Bernatchez, 2001; Cortey i sar., 2004). Populacije ME filogenetske linije se mogu naći i u 

Francuskoj (uključujući Korziku), Italiji, Hrvatskoj, Albaniji i Grčkoj (Apostollidis i sar., 

1997; Cortey i sar., 2004; Splendiani i sar., 2006; Snoj i sar., 2009; Berrebi, 2015; Jadan i sar., 

2015; Slika 6). Marmoratus linija je prisutna u slivovima reka južnih Alpa (Severna Italija i 

Slovenija), u rekama Jadranskog sliva Balkanskog poluostrva (Hrvatska, Albanija i Grčka), 

Jonskog i Egejskog sliva (Grčka), Egejskog sliva (jugozapadna Turska), Tirenskog mora 

(centralna Italija i Korzika) (Berrebi i sar., 2000; Snoj i sar., 2000, 2009; Bernatchez, 2001; 

Splendiani i sar., 2006; Apostolidis i sar., 1997, 2008, 2011; Jadan i sar., 2015; Bardakci i sar., 

2022; D’Agaro i sar., 2022; Slika 6). Atlantska filogenetska linija ima široko rasprostranjenje 

koje se prostire u basenu Atlantskog okeana od Skandinavije i basena Belog mora na severu 

do zapadnog dela Pirinejskog poluostrva i planine Atlas u severnoj Africi na jugu (Osinov i 

Bernatchez, 1996; Bernatchez, 2001; Kohout, 2013; Slika 6). Kao posledica intenzivnog 

uzgajanja u komercijalne svrhe ova linija je danas rasprostranjena i van svog prirodnog areala 

(Berrebi i sar., 2000; Marić i sar., 2006b; Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021). 

Dunavska filogenetska linija ima široku geografsku distribuciju i prisutna je u 

basenima Crnog mora, Kaspijskog mora i Aralskog jezera (Bernatchez i sar., 1992; Osinov i 

Bernatchez, 1996; Slika 6). U okviru DA linije identifikovane su dve haplogrupe (Bernatchez, 

2001; Kohout i sar., 2013; Sanz, 2018). Jedna se uglavnom nalazi u donjem slivu Dunava i 

južnim pritokama Crnog mora (eng. Danubian‐Black Sea – DA-BS), dok je druga (eng. 

Eastern Danubian – DA-ES ili DaDA sensu Kohout i sar., 2013) mnogo šire rasprostranjena. 

Haplogrupa DA-ES je prisutna u slivovima Kaspijskog mora i Aralskog jezera, istočnim 

pritokama Crnog mora, kao i u gornjem i srednjem toku Dunava (Kohout i sar., 2013; Sanz, 
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2018). Distribucija haplotipova obe DA haplogrupe preklapa se u sistemu Džepske reke, 

pritoke Južne Morave u Srbiji, gde su otkrivena dva najdivergentnija DA-BS haplotipa, 

zajedno sa DA-ES haplotipovima (Marić i sar., 2006b, 2022; Kohout i sar., 2013). DA-BS 

haplotip je detektovan i u reci Vrli (Marić i sar., 2022). Obe reke izviru na Vlasinskoj 

visoravni (jugoistočna Srbija), koja pripada najstarijoj kopnenoj masi Balkanskog poluostrva 

(Schöffmann, 2021). Smatra se da je distribucija DA-BS i DA-ES haplotipova posledica 

kolonizacija i sekundarnih kontakata tokom različitih doba pleistocena (Sanz, 2018; 

Schöffmann, 2021). Diskontinuirana geografska distribucija DA-BS haplotipova verovatno 

proizilazi iz nedostatka uzoraka iz pojedinih ključnih oblasti Balkana i Kavkaza. 

Nastavljena filogeografska istraživanja populacija širom prirodnog areala potočne 

pastrmke dovela su do identifikacije i sledećih nezavisnih evolucionih linija: Duero (DU, 

Suárez i sar., 2001; Presa i sar., 2002; Hermida i sar., 2009; Vera i sar.,  2010), Tigris (TI, 

Sušnik i sar., 2005), Dades (Snoj i sar., 2011), severno-afrička (North African – NA, Tougard i 

sar., 2018) i atlantsko-marokanska (Atlantic-Morocco – AT-M, Snoj i sar., 2021); koje imaju 

znatno užu geografsku distribuciju. Duero filogenetska linija je endemična za severo-zapadni 

deo Pirinejskog poluostrva, odnosno za sistem reke Duero (Suárez i sar., 2001; Cortey i sar., 

2009; Vera i sar., 2010, 2015; Slika 6). Tigris linija uključuje populacije sa severoistoka 

Anadolije iz sliva reke Tigar (Sušnik i sar., 2005; Bardakci i sar., 2006), dok je Dades linija 

predstavljena jednim, visoko divergentnim, haplotipom iz reke Draa u Maroku (Snoj i sar., 

2011). Severno-afrička filogenetska linija ima distribuciju u Maroku, Alžiru, Siciliji i 

eventualno Španiji (Tougard i sar., 2018; Splendiani i sar., 2019), dok atlantsko-marokanska 

linija nije zabeležena van Maroka (Snoj i sar., 2021). 

 

Slika 6. Približna nativna distribucija mitohondrijskih linija kompleksa potočne pastrmke. 

Mitohondrijske linije prikazane su različitim simbolima (legenda u donjem levom uglu) 

(modifikovano prema Sanz, 2018).  
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U studiji Sanz (2018) filogenetske analize kompleksa potočne pastrmke su rezultovale 

grupisanjem haplotipova u tri „glavne“ linije (mediteranska, dunavska i atlantska), odnosno 

devet „manjih“ linija. Unutar „glavne“ mediteranske filogenetske linije nalaze se AD, ME i 

MA linije. U okviru „glavne“ dunavske linije identifikovane su DA-BS i DA-ES linije, dok se 

unutar „glavne“ atlantske linije nalaze AT i DU linije. Preostale dve „manje“ filogenetske 

linije su TI i Dades. Na osnovu filogenetskih rekonstrukcija ove studije, TI linija se nalazi 

unutar „glavne“ dunavske linije, međutim, filogenetski položaj Dades linije nije u potpunosti 

razrešen. Dodatne podgrupe haplotipova su detektovane uglavnom unutar AT, DA-BS i AD 

linija. 

Nakon inicijalnih neslaganja, u studijama Phillips i sar. (2000) i Snoj i sar. (2002) 

vrste S. obtusirostris i S. ohridanus reklasifikovane su u rod Salmo i označene kao 

filogenetski bliske kompleksu potočne pastrmke. Pustovrh i sar. (2014) su na osnovu analize 

jedarnih i mitohondrijskih markera označili S. obtusirostris kao sestrinski takson kompleksa 

S. trutta, dok S. ohridanus zauzima bazalni položaj u odnosu na prethodna dva taksona. 

Takođe, druge analize mitohondrijskih i jedarnih sekvenci jasno potvrđuju klasifikaciju ovih 

taksona kao različitih vrsta unutar roda Salmo (Sušnik i sar., 2006; Snoj i sar., 2008; Sanz, 

2018), koje se često uključuju kao “outgroup” u filogenetske studije kompleksa potočne 

pastrmke (Snoj i sar., 2009; Vera i sar., 2011; Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012; Berrebi i 

sar., 2013; Sanz, 2018). 

U opsežnoj filogenetskoj studiji familije Salmonidae, Crête-Lafrenière i sar. (2012) 

analizirali su sekvence Cyt b i COI gena sa ciljem razlučivanja odnosa unutar roda Salmo. U 

analizu je uključeno 12 jedinki, četiri jedinke S. trutta, po jedna S. marmoratus i S. 

platycephalus i po dve jedinke S. obtusirostris, S. ohridanus i S. salar. Sve sprovedene analize 

su snažno podržale pozicioniranje S. salar kao sestrinske vrste preostalom delu roda. Rezultati 

su pokazali slabo razlučivanje filogenetskih odnosa između preostalih vrsta roda Salmo, kao i 

različitu filogenetsku poziciju dva analizirana uzorka S. obtusirostris. Salmo ohridanus i S. 

obtusirostris sa lokaliteta Buna (Bosna i Hercegovina) formirale su statistički podržanu 

sestrinsku kladu u odnosu na S. trutta, S. marmoratus, S. platycephalus i S obtusirostris sa 

lokaliteta Krka (Hrvatska).  

Opšte je priznato da je diverzifikacija unutar roda Salmo započeta u kasnom pliocenu. 

Međutim, smatra se da je većina podela unutar kompleksa potočne pastrmke, koje se danas 

uočavaju, nastala u pleistocenu, usled klimatskih, ekoloških i geomorfoloških promena tokom 

glacijacija. Ovi događaji su oblikovali hidrogeografiju glavnih evropskih rečnih sistema i 

doveli do izolacije populacija pastrmki, koje su posledično evoluirale u različite filogenetske 

linije (Osinov i Bernatchez, 1996; Bernatchez, 2001; Crête-Lafrenière i sar., 2012; 

Alexandrou i sar., 2013; Pustovrh i sar., 2014; Lecaudey i sar., 2018; Ninua i sar., 2018; 

Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021). Za procenu vremena divergencije KR mtDNK 

(Bernatchez i sar., 1992) prvobitno je korišćena kalibracija molekulskog sata, odnosno stopa 

evolucije od 2% na milion godina, koja je izvedena iz mtDNK viših primata (Brown i sar., 

1979). Pretpostavka pleistocenskog porekla filogenetskih linija potočne pastrmke zadržana je 

i prilikom primene sporijih stopa kalibracije molekulskog sata (1-2% u Bernatchez, 2001; i 

0,75% na milion godina u Shedlock i sar., 1992 i Sanz, 2018) za procenu evolucione 

divergencije sekvenci KR mtDNK ili za sekundarnu kalibraciju datiranja porekla S. ohridanus 

(Pustovrh i sar., 2014; Ninua i sar., 2018). U navedenim studijama, primenjene su molekulske 

kalibracije prema Sušnik i sar. (2006), u čijem radu je starost Ohridskog jezera datirana na 

period od pre 3 do 5 mgod. Međutim, ova procena više nije validna (Wagner i sar., 2019; 

Veličković i sar., 2023). 
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O postojanju kompleksa potočne pastrmke već u Gelasianu tokom ranog pleistocena 

(pre 2,58- 0,0117 mgod sensu Gibbard i Head, 2009, Gibbard i sar., 2010) svedoči fosil Salmo 

derzhavini (Vladimirov, 1946; Rukhkyan, 1989), otkriven u Jermeniji (Kavkaz), koji je živeo 

u paleo-Vorotan slivu pre oko dva miliona godina (Osinov i Bernatchez, 1996; Bernatchez, 

2001; Gabrielyan i sar., 2004; Pipoyan i sar., 2011; Sanz, 2018). Međutim, budući da nije 

jasno da li se radi o krunskom ili stem fosilu kompleksa potočne pastrmke, ovi dokazi ne 

isključuju mogućnost da su filogenetske linije još starije. Takav scenario sugerišu i neke 

regionalno ograničene studije u Turskoj (Sušnik i sar., 2005; Bardakci i sar., 2006) i Grčkoj 

(Apostolidis i sar., 1997). Analize drugih mitohondrijskih gena, (Cyt b i COI; Crête-

Lafrenière i sar., 2012), kao i primena RAD-sekvenciranja (Lecaudey i sar., 2018) sugerišu da 

unutar kompleksa potočne pastrmke pojedine filogenetske linije mogu imati pliocensko 

poreklo. Međutim, s obzirom da je rod Salmo nedovoljno zastupljen u obe studije i da su 

kalibracije vršene na osnovu fosilnih nalaza koji su prvenstveno informativni za rodove 

Salvelinus i Oncorhynchus, datiranje linija kompleksa potočne pastrmke ostaje nerazjašnjeno 

(Veličković i sar., 2023).  

Pored S. derzhavini, za procenu starosti roda Salmo kao vremenska odrednica može se 

koristiti i Salmo immigratus. Ovaj, u filogenetskim studijama nedovoljno zastupljeni fosil 

roda Salmo, koji je pronađen u Hrvatskoj blizu Zagreba, a živeo je u zapadnom Paratetisu 

(Panonski basen) tokom donjeg sarmata srednjeg miocena (Gorjanović-Kramberger, 1891; 

Anđelković, 1989), može pružiti važnu vremensku odrednicu za procenu divergencije između 

S. salar i zajedničkog pretka ostalih predstavnika roda Salmo. Takođe, prilikom korišćenja 

jednog brzo-evoluirajućeg genetičkog markera, poput KR mtDNK, efekat saturacija 

supstitucija na procenu molekulskog sata može biti ublažen korišćenjem više nezavisnih 

kalibracionih tačaka (Lukoschek i sar., 2012; Veličković i sar., 2023). 

U filogenetskim studijama roda Salmo, pored kontrolnog regiona, analizirani su i 

drugi mitohondrijski geni poput Cyt b, COI, 12S rRNK, 16S rRNK, zatim gena koji kodiraju 

podjedinice ATPaze i NADH-dehidrogenaze , a sve sa ciljem boljeg razumevanja klasifikacije 

i filogenetskih odnosa (Giuffra i sar., 1994; Patarnello i sar., 1994; Machordom i sar., 2000; 

Marzano i sar., 2003; Snoj i sar., 2008; Dudu i sar., 2010, 2011; Lo Brutto i sar., 2010; 

McKeown i sar., 2010; Crête-Lafrenière i sar., 2012; Shedko i sar., 2013; Rezaei, 2015; Turan 

i sar., 2020; Tougard, 2022).  

Brojne konzervacione, filogenetske i populaciono-genetičke studije roda Salmo 

uključivale su i analize alozima (Bernatchez i Osinov, 1995; Riffel i sar., 1995; Apostolidis i 

sar., 1996; Antunes i sar., 1999; Bouza i sar., 2001; Cagigas i sar., 2002), i jedarnih gena, kao 

što su gen za transferin (Antunes i sar., 2002), gen za C intron hormona rasta 2 (GH2Ci; 

Razpet i sar., 2007), gen za somatolaktin (Snoj i sar., 2010), RAG-1 gen (eng. Recombination 

Activating Gene 1; Shedko i sar., 2012), kao i ITS1 region (eng. Internal Transcribed Spacer 

1; Presa i sar., 2002; Turan i sar., 2009; Vera i sar., 2011). 

Za proučavanje populacija pastrmki mikrosatelitski lokusi počinju da se koriste krajem 

prošlog veka u cilju razlikovanja populacija iz različitih basena, kao i utvrđivanja 

mikrogeografskih diferencijacija populacija koje su se razdvojile u bliskoj prošlosti (npr. 

Martínez i sar., 2007; Razpet i sar., 2007; Sušnik i sar., 2007; Snoj i sar., 2010, 2011; 

Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012; Kohout i sar., 2012, 2013; Berrebi i sar., 2013, 2019; 

Querci i sar., 2013; Gratton i sar., 2014; Marić i sar., 2017a, 2022). 
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Filogeografske i taksonomske analize roda Salmo vršene su i primenom velikog skupa 

jedarnih gena (Pustovrh i sar., 2011a, 2014; Gratton i sar., 2014). Ovi markeri su omogućili 

detekciju hibridizacije između filogenetskih linija (što nije moglo biti identifikovano analizom 

haploidne mtDNK). Jedarne filogenije su se uglavnom slagale sa filogenijama zasnovanim na 

analizama mtDNK, uz nekoliko neslaganja koja se uglavnom odnose na filogeniju S. 

obtusirostris i MA linije kompleksa potočne pastrmke Zapadnog Balkana (Pustovrh i sar., 

2014). 

Tokom godina, razvijeni su molekularni dijagnostički protokoli koji omogućavaju 

brzu identifikaciju pastrmki, primenom analiza snipova (npr. snipova KR mtDNK u radu 

Apostolidis i sar., 2007 ili snipova jedarne DNK u radovima Pustovrh i sar., 2011a i Casanova 

i sar., 2022) ili pirosekvenciranja (Keller i sar., 2010). Međutim, oba pristupa nisu postigla 

očekivani uspeh (Tougard, 2022). Stoga, genetička karakterizacija pastrmki se uglavnom 

sprovodi analizom sekvenci mtDNK ili jedarne DNK, a kombinacija ovih markera pruža bolje 

zaključke o sistematici i taksonomiji pastrmke. Tougard (2022) navodi najbolje primere koji 

potkrepljuju ovu tvrdnju: uključivanje vrsta Acantholingua ohridana (analizom sekvenci Cyt 

b, ITS1 i GH2Ci; Phillips i sar., 2000) i Salmothymus obtusirostris (analizom sekvenci KR, 

Cyt b i LDH-C1*; Snoj i sar., 2002) u rod Salmo (prema važećoj nomenklaturi danas 

reimenovane u S. ohridanus i S. obtusirostris, respektivno), kao i reklasifikacija Salmo 

(Platysalmo) platycephalus u nižu taksonomsku kategoriju (analizom sekvenci KR, Cyt b i 

ITS1; Sušnik i sar., 2004).  

Metode RAD-sekvenciranja (eng. RADsequencing – RADseq) i ddRAD-

sekvenciranja (eng. double-digest RADseq – ddRADseq) su relativno nove tehnike koje se 

sve više primenjuju za skrining genetičkih polimorfizama potočne pastrmke (Leitwein i sar., 

2016, 2018; Saint-Pé i sar., 2019). U ovim studijama, razvijeni su novi genomski resursi koji 

mogu biti od velike koristi za proučavanje genetičkog diverziteta na nivou celokupnog 

genoma, kao i njegove distribucije u različitim regionima genoma, kako u prirodnim, tako i u 

ribnjačkim populacijama. Dostupnost hiljada novih markera omogućiće dalju procenu stepena 

introgresije i lokalnih adaptacija, što su, u stvari, ključni aspekti za rešavanje brojnih 

konzervacionih i upravljačkih pitanja u vezi sa S. trutta kompleksom. Za proučavanje 

filogenetskih odnosa, hibridizacije i vremena divergencije unutar potfamilije Salmoninae, 

Lecaudey i sar. (2018) koristili su RAD-sekvenciranje i genotipizaciju snipova primenom 

sekvenciranja nove generacije (eng. Genotyping By Sequencing – GBS). U navedenoj studiji 

istaknuta je problematika u vezi sa pokušajima razjašnjenja pojedinih interspecijskih odnosa 

unutar potfamilije. Otkriveno je nekoliko signifikantnih signala introgresije, verovatno 

drevnih, u rodu Salvelinus. Datiran je najmlađi zajednički predak familije Salmonidae na pre 

približno 58,9 mgod. Divergencija između rodova potfamilije Salmoninae datirana je na 

period između kasnog eocena i srednjeg miocena (pre ≈38-11 mgod), dok se diverzifikacija 

vrsta odvijala uglavnom tokom neogena (pre ≈22-1,5 mgod), pri čemu se više od polovine 

događaja diverzifikacije odigralo u poslednjih 10 mgod. 

Hashemzadeh Segherloo i sar. (2021) primenili su sekvenciranje KR mtDNK i GBS 

tehnologiju za genotipizaciju 15.169 snipova, kako bi istražili filogenetske odnose između 21 

opisane vrste i tri neopisane grupe potočne pastrmke. Ova studija obuhvatila je analize 

populacija širom prirodnog areala potočne pastrmke u Evropi, Zapadnoj Aziji i Severnoj 

Africi. Genomski udeo domestifkovanih stokova severne grupe atlantske filogenetske linije 

potočne pastrmke detektovan je u svim glavnim morskim basenima, izuzev basena Aralskog 

mora i slivova Severne Afrike. Ovo ukazuje da je introgresivna hibridizacija autohtonih 

potočnih pastrmki pod jakim uticajem introdukcije domestifikovanih atlantskih sojeva. U radu 
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je sugerisan i značaj prirodne hibridizacije između različitih filogenetskih linija potočne 

pastrmke u formiranju nekoliko potencijalnih vrsta, uključujući S. marmoratus, S. carpio, S. 

farioides, S. pellegrini, S. caspius (u slivu reke Kura) i Salmo sp. (u slivu Dunava). Rezultati 

ove studije podržavaju taksonomski pristup kojim je potočna pastrmka predstavljena većim 

brojem vrsta. Takođe, u Jadransko-Mediteranskom i Crnomorskom slivu detektovane su vrste 

koje pripadaju bliskom genomskom klasteru i zahtevaju taksonomsku reviziju.  

Pojavom tehnologija sekvenciranja nove generacije kompletni mitohondrijski genomi 

postali su lako dostupni za filogenetska istraživanja roda Salmo (Horreo, 2017). Prve 

kompletne mitohondrijske genome potočne pastrmke publikovali su Li i sar. (2016) 

upotrebom PCR amplifikacije i Sangerovog sekvenciranja preklapajućih fragmenata mtDNK, 

odnosno Sahoo i sar. (2016) korišćenjem NGS tehnologija, odnosno Ilumina sekvenciranja 

(eng. Illumina sequencing). Podaci o kompletnim mitohondrijskim genomima dobijeni su 

analizama recentnog (Rezaei i Akhshabi, 2017; Rezaei i sar., 2017) ili muzejskog materijala 

(Levin i sar., 2018, 2022; Nedoluzhko i sar., 2018; Tougard i sar., 2018) za sledeće taksone: S. 

macrostigma, Salmo ischchan Kessler, 1877 i Salmo caspius Kessler, 1877. Takođe, razvojem 

tehnologija sekvenciranja nove generacije, nedavno je u NCBI bazi objavljena i struktura 

kompletnog genoma potočne pastrmke (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/31807). U 

cilju daljih istraživanja ove vrste, odnosno kompleksa vrsta, kompletni genomi, markirani 

hromozomi, kao i geni od interesa, mogu se uporediti sa podacima dostupnim u NCBI bazi 

(Sass i sar., 2016; Hughes i sar., 2018; Cloutier i sar., 2019; Hansen i sar., 2021). 

Tehnologije sekvenciranja nove generacije pružaju mogućnosti za značajan napredak u 

proučavanju filogenije potočne pastrmke. Njihovom primenom potencijalno je moguće 

razjašnjenje filogenetskih odnosa unutar kompleksa, kao i dobijanje dubljih uvida u evoluciju 

morfoloških karaktera koji se i dalje primenjuju kao ključni u opisu i identifikaciji pastrmki 

(Tougard, 2022). 

 

1.2.4.1. Pregled dosadašnjih molekularno-genetičkih istraživanja kompleksa potočne 

pastrmke na teritoriji Srbije 

Distribucija nekoliko filogenetskih linija potočne pastrmke preklapa se u južnoj 

Evropi, uglavnom na Pirinejskom, Balkanskom i Anadolijskom poluostrvu (Baric i sar., 2010; 

Sanz, 2018). Potočnu pastrmku Balkanskog poluostrva čini mozaik KR mtDNK haplotipova 

koji pripadaju DA, AD, ME i MA filogenetskim linijama, u okviru kojih populacije pokazuju 

naročito visoke nivoe genetičkog polimorfizma i ancestralnog endemizma (Apostolidis i sar., 

1997, 2008; Marić i sar., 2006b; Razpet i sar., 2007; Sušnik i sar., 2007; Kohout i sar., 2013). 

Jadranska linija je rasprostranjena u zapadnim, južnim i jugoistočnim oblastima, dok DA 

linija zauzima severne, istočne i centralne delove Balkana (Georgijev, 2003). MA i ME linije 

imaju znatno uže rasprostranjenje na Balkanskom poluostrvu i sporadično se javljaju u 

slivovima Jadranskog, Jonskog i Egejskog mora (Kohout i sar., 2013; Sanz, 2018). Štaviše, na 

teritoriji Balkanskog poluostrva, evolucione linije kompleksa potočne pastrmke iznova 

prolaze kroz periode ekspanzija, promovišući zone sekundarnog kontakta, hibridizacije i 

introgresije (Kryštufek i Reed, 2004). 

Smeštena na centralnom delu Balkanskog poluostrva, teritorija Srbije pruža veliki broj 

filogeografskih podataka na relativno malom geografskom opsegu (Marić i sar., 2006b). 

Analizom KR mtDNK potočne pastrmke sa teritorije Srbije (Marić i sar., 2006, 2022; Tošić i 

sar., 2014, 2016; Simonović i sar., 2017; Kanjuh i sar., 2021) evidentirana je visoka 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/31807
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raznolikost i veliki broj haplotipova za relativno malu teritoriju, kao i jasno uočljiv geografski 

obrazac distribucije haplotipova. Velika varijabilnost linija potočne pastrmke između slivova 

na teritoriji Srbije, praćena je i veoma visokom međupopulacionom varijabilnošću unutar 

slivova, što je najverovatnije posledica skorašnje izolacije i lokalne diferencijacije unutar 

svake od linija (Marić, 2005). 

Prva filogeografska istraživanja pastrmskih populacija sa teritorije Srbije sproveli su 

Marić i sar. (2006b) analizom KR mtDNK jedinki uzorkovanih u sva tri sliva. Autori su 

pronašli 15 haplotipova koji pripadaju DA, AD i AT filogenetskim linijama. Raspored 

autohtonih haplotipova, odnosno linija, korespondirao je sa slivnim područjima. Najviši nivo 

polimorfizma registrovan je u Crnomorskom slivu. Unutar DA linije, zabeleženo je osam 

haplotipova (najfrekventniji haplotip je Da1a), dok su dva novoopisana haplotipa – Da*Dž i 

Da*Vr, na osnovu filogenetskih rekostrukcija pokazala ancestralni karakter. U radu je 

detektovano i šest AD haplotipova. Alohtoni AT haplotip detektovan je kod jedne jedinke u 

populaciji iz Crnomorskog sliva i jedne jedinke u populaciji iz Egejskog sliva.  

Nakon ove studije, usledila su dodatna istraživanja populacija potočne pastrmke u 

Srbiji, uglavnom lokalnog karaktera.  

U studiji Tošić i sar. (2014) detektovana su dva DA haplotipa (od kojih je jedan 

novoopisan) u populacijama potočne pastrmke sa tri lokaliteta u slivu Crnog Timoka.  

Na osnovu rezultata Tošić i sar. (2016), analizom populacija pastrmki Crnomorskog 

sliva sa devet lokaliteta u okviru šireg područja Nacionalnog parka ,,Đerdap”, detektovana su 

dva DA haplotipa i jedan AT. Na tri lokaliteta detektovane su jedinke alohtone AT linije. 

Populaciono-genetička stuktura pastrmki ovog područja, primenom analize mikrosatelitskih 

lokusa, prikazana je u radu Škraba-Jurlina i sar. (2020). Rezultati studije su ukazali na niže 

vrednosti mikrosatelitskih parametara za populacije iz pritoka Đerdapske akumulacije u 

odnosu na populacije iz sliva Une (Bosna i Hercegovina) i Mrtvice (Crna Gora). U okviru 

Nacionalnog parka ,,Đerdap” zabeleženo je prisustvo četiri genetički diferencirane populacije 

potočne pastrmke: (1) reka Kožica, (2) reka Rečka, (3) reke Vratna i Zamna i (4) reke Mala 

Boljetinska i Zlatica, što ukazuje na verovatnu komunikaciju i protok gena između populacija 

u okviru grupa 3 i 4.  

Simonović i sar. (2017) su objavili studiju analize KR mtDNK potočne pastrmke 

Dunavskog sliva Zapadnog Balkana koja je uključivala, većinom, već prethodno objavljene 

podatke. Sa teritorije Srbije uključene su informacije o distribuciji haplotipova pastrmskih 

populacija iz sistema Drine, Kolubare, Zapadne Morave, Južne Morave, Timoka i direktnih 

pritoka Dunava u okviru šireg područja Nacionalnog parka ,,Đerdap”. Studija je potvrdila 

prethodne navode (Marić i sar., 2006b, 2012; Tošić i sar., 2014, 2016), o ukupnom broju 

detektovanih haplotipova za teritoriju Srbije: devet DA haplotipova, jedan AT i jedan AD 

haplotip, od kojih su poslednja dva alohtona za Dunavski sliv. Na lokalitetima Dunavskog 

sliva Zapadnog Balkana, osim haplotipova DA linije, zabeleženi su i alohtoni AT, AD i MA 

haplotipovi. Filogenetske rekonstrukcije istakle su ancestralni položaj haplotipova Da*Vr, 

Da*Dž i Da-s6 unutar DA klade. Navedeni haplotipovi zauzimaju intermedijarnu poziciju u 

odnosu na ostale filogenetske linije i moderne haplotipove DA linije. Sa druge strane, široka 

distribucija i ekskluzivnost na pojedinim lokalitetima impliciraju ancestralni karakter Da1 

haplotipa u kladi modernih DA haplotipova.  

Analizom kompletnog KR mtDNK populacija potočne pastrmke južnih padina Stare 

planine u Srbiji, Kanjuh i sar. (2021) su detektovali sedam haplotipova u okviru tri 
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filogenetske linije (DA, AD i AT). Autori navode da među njima dva haplotipa imaju 

autohtono poreklo (Da-s6/Da21 i Da1a) dok je nativnost haplotipa Da22 upitna. Takođe, 

haplotipovi AT (ATcs1 i At1f) i AD (ADcs1 i AdAE1) filogenetskih linija, detektovani u 

populaciji reke Jerme, alohtonog su porekla. 

Marić i sar. (2022) su analizirali populacije Vlasinske visoravni iz sliva Južne Morave 

i Strume, kao i jednu ribnjačku populaciju. U studiji je detektovano šest haplotipova (od kojih 

su dva novoopisana) u okviru DA-ES haplogrupe, tri (od kojih su dva novoopisana) u okviru 

DA-BS haplogrupe, kao i po dva haplotipa u okviru AD i AT filogenetskih linija. Alohotoni 

AT haplotipovi su detektovani u ribnjačkoj populaciji i kod jedne jedinke Crnomorskog sliva. 

Međutim, u dunavskim populacijama su detektovani i, za taj sliv, alohtoni AD haplotipovi. U 

ovom radu pored analize mtDNK, vršena je i analiza mikosatelitskih lokusa. Rezultati su 

otkrili kompleksnu genetičku strukturu i pokazali različite nivoe introgresivne hibridizacije iz 

egejskih populacija u dunavske populacije, što je direktna posledica translokacija koje su 

rezultat antropogenog delovanja. Nasuprot tome, populacije Egejskog sliva Vlasinske 

visoravni naseljene su isključivo jedinkama autohtone AD linije.  

U nedavnoj publikaciji, Marić i sar. (2023b) procenili su vreme divergencije između 

haplotipova sa nekoliko lokaliteta zapadnog Balkana (šire područje Đerdapske klisure u 

istočnoj Srbiji, jugoistočna Srbija i kontinentali deo Crne Gore). Zabeležena je kongruencija 

između datiranja dobijenog metodom molekulskog sata i dostupnih geoloških podataka kada 

su u pitanju moderni haplotipovi. Nasuprot tome, kongruencija je bila slabija kada je u pitanju 

datiranje divergencije ancestralnih haplotipova. Takođe, prikazane su razlike u proceni 

vremena divergencije u zavisnosti od primenjene metode kalibracije molekulskog sata. Na 

primer, procena vremena divergencije na osnovu parcijalnih sekvenci ancestralnih KR 

haplotipova i primenom stope mutacija: λ1 = 1% (prema Bernatchez, 2001) i λ2 = 0,31% 

(prema Crête‐Lafrenière i sar., 2012) ukazala je da se razdvajanje između AD (Ad*Bož) i DA 

(Da*Vr) linija odigralo pre 1,972 mgod, odnosno pre 3,450 mgod, respektivno. Sa druge 

strane, određivanjem vremena divergencije pomoću RelTime metode (Tamura i sar., 2021) u 

softveru Mega X (uz stopu supstitucije λ = 0,31%), vreme divergencije između AD (Ad*Bož) 

i DA (Da*Vr) linija je procenjeno na pre 4,740 mgod. 

Prethodno navedene studije evidentno ukazuju na veoma visok diverzitet populacija 

potočne pastrmke na teritoriji Srbije. Detektovani KR mtDNK haplotipovi raspoređeni su u 

okviru DA, AD i AT filogenetskih linija. Posebno bitan podatak je jasna indikacija 

divergentnosti unutar DA linije, postojanje dva haplotipa (Da*DŽ i Da*Vr) koji su 

intermedijarno pozicionirani između DA i preostalih linija (Marić i sar., 2006b, Simonović i 

sar., 2017). Kasnije studije, Kohout i sar. (2013) i Marić i sar. (2022), analizom dužih 

segmenata KR mtDNK, pozicionirale su navedene haplotipove unutar DA-BS haplogrupe. 

Zajedno sa dva pomenuta haplotipa, opisan je još jedan haplotip iz DA-BS haplogrupe (Marić 

i sar., 2022). 

Uzimajući u obzir da je haplotipska raznovrsnost dunavske filogenetske linije u Srbiji 

veoma visoka, što se ogleda u prisustvu haplotipova iz DA-ES i DA-BS haplogrupa, 

neophodna je filogenetska rekonstrukcija evolucione istorije potočne pastrmke, analizom 

obimnijeg uzorka sa teritorije Srbije. Takođe, dobra geografska pokrivenost pružila bi nove 

uvide u filogeniju i filogeografiju kompleksa potočne pastrmke sa teritorije Srbije, ali i sa 

znatno šireg areala analiziranog taksona. 
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1.2.5. Faktori ugorožavanja i konzervacija potočne pastrmke 

Potočna pastrmka naseljava različite tipove staništa, što je doprinelo njenoj uspešnoj 

introdukciji širom sveta (Klemetsen i sar., 2003; Frank i Baret, 2013). Međutim, usled 

relativno izražene stenovalentnosti u pogledu fizičko-hemijskih parametara vode, osetljiva je 

na promene životne sredine (Frank i Baret, 2013). 

Izumiranje lokalnih populacija, odnosno smanjenje ili gubljenje intraspecijskog 

diverziteta potočne pastrmke posledica je, uglavnom, antropogenih aktivnosti. Najizraženiji 

negativni efekti javljaju se posredno, usled degradacije staništa, ali i neposredno putem 

prekomernog ribolova, neplanskog i neadekvatnog poribljavanja (Allendorf, 1988; Laikre i 

Ryman, 1996; Laikre i sar., 1999; Marić, 2005).  

Introdukcija alohtonih linija kompleksa potočne pastrmke i njihova hibridizacija sa 

autohtonim populacijama predstavlja jedan od glavnih ugrožavajućih faktora diverziteta ovog 

taksona. Zahvaljujući lakom uzgoju i visokom prirastu, atlantski domestifikovani sojevi su se 

u velikoj meri proširili izvan njihovog prirodnog areala, do sliva Dunava i sliva Mediterana 

(Laikre i sar., 1999). Štaviše, poribljavanje jedinkama ribnjačkog porekla je gotovo redovna 

praksa u svim delovima areala u kojima se vrši aktivno upravljanje populacijama potočne 

pastrmke (Laikre i sar., 1999; Aragusas i sar., 2008; Berrebi i sar., 2019, 2020, 2021). 

Nedavno, Berrebi i sar. (2021) su potvrdili da atlantski domestifikovani sojevi preovladavaju 

u populacijama 26 evropskih ribnjaka. 

Iskustva u upravljanju populacijama potočne pastrmke i prateća istraživanja 

nedvosmisleno ukazuju da se poribljavanjem jedinkama atlantskog porekla, usled kompeticije 

i hibridizacije sa autohtonim populacijama, narušava adaptivni potencijal autohtonih 

populacija (Laikre, 1999; Dudgeon i sar., 2006; Araki i Schmid, 2010; Caudron i sar., 2011). 

Negativni efekti ove prakse uključuju i gubitak genetičkog diverziteta, promenu populacione 

strukture, smanjenje efektivne veličine populacija, kao i epigenetske promene (Hagen i sar., 

2019). 

Poslednjih decenija prepoznata je važnost očuvanja intraspecijskog diverziteta i 

lokalno prilagođenih filogenetskih linija kao ključnih faktora za dugoročni opstanak vrste. U 

cilju podrške održivom upravljanju potočnom pastrmkom, konzervacioni genetičari su 

sproveli istraživanja prirodnih i ribnjačkih populacija (npr. Laikre i sar., 1999; Berrebi i sar., 

2019, 2021; Marić i sar., 2010, 2022), sa ciljem identifikacije filogenetskih linija, detekcije 

introgresivne hibridizacije, procene genetičkog diverziteta i populaciono-genetičkih 

parametara. Prvi korak u identifikaciji odgovarajućih populacija koje će se koristiti za 

poribljavanje (donorske populacije) je razlikovanje autohtonih populacija od alohtonih i 

introgresiranih populacija. Uspostavljen molekularno-genetički pristup za razlikovanje 

domestifikovanih atlantskih sojeva od prirodnih populacija Dunavskog sliva i sliva 

Mediterana zasniva se na primeni dijagnostičkih snipova mitohondrijske (npr. kontrolni 

region; Bernatchez i sar., 1992) i jedarne DNK (npr. LDH gen; Hamilton i sar., 1989; McMeel 

i sar., 2001), kao i na analizi srodničkih odnosa primenom analize mikrosatelitskih lokusa. 

Dok mtDNK identifikuje evolucionu liniju kojoj populacija ili jedinka pripada prema 

maternalnom tipu nasleđivanja, jedarni markeri pružaju dodatne informacije o genetičkom 

diverzitetu, pojavi introgresivne hibridizacije i admiksije u populaciji (Hansen i sar., 2000a, 

2001; Chistiakov i sar., 2005; Jones i sar., 2009; Saura i Faria, 2011). 

Potočna pastrmka se uzgaja, u relativno malom broju, na nekoliko hladnovodnih 

ribnjaka brdsko-planinskih predela Zapadne, Istočne i Južne Srbije (Marković, 2022). Gajenje 
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jedinki za poribljavanje otvorenih voda se rutinski obavlja poslednjih 30-ak godina, međutim, 

selekcija matičnih jedinki se uglavnom vrši na osnovu fenotipskih karakteristika. 

Poribljavanje jedinkama ribnjačkog porekla je postala uobičajena praksa u nekim delovima 

Srbije, međutim, poreklo ribnjačkih populacija nije ispitivano, samim tim ni posledice njihove 

introdukcije u prirodne ekosisteme (Marić i sar., 2022). Štaviše, alohtoni haplotipovi, 

poreklom iz Atlantskog i Jadranskog/Egejskog sliva su detektovani u autohtonim 

populacijama potočne pastrmke (Marić i sar., 2006b, 2017; Tošić i sar., 2016; Simonović i 

sar., 2017; Škraba Jurlina i sar., 2020). Marić i sar. (2022) zabeležili su pojavu introgresivne 

hibridizacije alohtonih jadranskih linija u autohtone dunavske populacije Vlasinske visoravni.  

U skladu sa Zakonom o zaštiti i održivom korišćenju ribljeg fonda („Sl. glasnik RS“, 

br. 128/14 i 95/18 – dr. zakon) poribljavanje otvorenih voda u Srbiji se može sprovoditi samo 

jedinkama autohtonih vrsta. Međutim, zakon ne uzima u obzir filogenetske linije unutar vrste, 

koje su veoma važne za lokalne adaptacije populacija. Takođe, zakonom nije prepoznat značaj 

genetičkog monitoringa jedinki planiranih za poribljavanje otvorenih voda (Lenhardt i sar., 

2020). 

Faktori ugrožavanja svih predstavnika roda Salmo uključuju promene u 

funkcionalnosti staništa, odnosno narušavanje staništa usled regulacija i zagađenja 

vodotokova, kao i prekomeran ribolov (Crisp, 2000; Roni i sar., 2008; Dauwalter i sar., 2020). 

Degradacija staništa uključuje i promenu sastava ribljih zajednica. Ove promene se ogledaju u 

nestanku ribljih vrsta sa kojima je potočna pastrmka prirodno koegzistirala, kao i u 

introdukciji alohtonih vrsta u njena staništa (Marić, 2005). Alohtone riblje vrste mogu imati 

indirektan uticaj na potočnu pastrmku putem promena uslova staništa i unošenja novih i 

nepoznatih bolesti u populaciju, ili direktno putem predatorstva, kompeticije ili hibridizacije 

(Marić, 2005; Kovach i sar., 2016). Kalifornijska pastrmka Oncorhynchus mykiss (Walbaum, 

1792) je potencijalno konkurentska vrsta potočnoj pastrmki i njeno prisustvo može imati 

negativan uticaj na populacije potočne pastrmke (Crisp, 2000; Lenhardt i sar., 2011). 

Međutim, iako je veoma rasprostranjena u evropskim slivovima (Crisp, 2000; Tošić, 2016), 

kalifornijska pastrmka u Srbiji još uvek nema samoodržive populacije i uglavnom se može 

naći u blizini ribnjaka u kojima se uzgaja (Lenhardt i sar., 2011; Tošić, 2016; Simić i sar., 

2023). 

Negativni antropogeni uticaji na pastrmske populacije mogu se javiti i posredno, 

putem zagađenja koja proizilaze iz građevinarstva, industrije, puteva, saobraćaja, 

urbanizacije, turističkih objekata, kao i razvoja šumarstva i poljoprivrede (Tošić, 2016; Simić 

i sar., 2023).  

Sve aktuelnije globalne pretnje, poput klimatskih promena, predstavljaju značajne 

izazove i opasnosti za autohtone populacije pastrmki i njihova staništa (Hari i sar., 2006; 

Kovach i sar., 2016; Muhlfeld i sar., 2018; Dauwalter i sar., 2020). Negativan uticaj na lokalne 

pastrmske populacije može imati i neovlašćeno i nepravilno gazdovanje vodama koje one 

naseljavaju (Baskaya i sar., 2011; Zapletal i sar., 2021). 

Na teritoriji Srbije, glavni ugrožavajući faktori pastrmskih populacija su introgresija, 

prekomeran ribolov i narušavanje staništa usled izgradnje hidroenergetskih objekata. Ovi 

objekti su doveli do promena u vodnom režimu, tipu i kvalitetu staništa. Takođe, jedan od 

najčešćih uzroka hibridizacije i unošenja alohtonih gena u autohtone populacije je 

translokacija riba i alteracija staništa (Allendorf i sar., 2001; Tošić, 2016). 
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Ribolov može imati negativan uticaj na abundancu i genetički diverzitet populacija. 

Preterano ribolovno opterećenje, uključujući i ilegalni ribolov, glavni je uzrok velikog pritiska 

na riblje populacije (Marić, 2005). 

Efektivna konzervacija potočne pastrmke mora se zasnivati na genetičkim razlikama 

između populacija. Stoga, karakterizacija genofondova je od velike važnosti jer pruža 

mogućnost propisivanja određenih konzervacionih mera populacijama koje još uvek imaju 

nejasan i nerazrešen taksonomski status, ali i poseduju posebne adaptivne i genetičke osobine. 

Karakterizacija genofondova se postiže kroz definisanje konzervacionih jedinica koje 

uključuju: evoluciono značajne jedinice (eng. Evolutionarily Significant Units – ESUs), 

upravljačke jedinice (eng. Management Units – MUs) i akcione jedinice (eng. Action Units – 

AUs) (Wan i sar., 2004; Tošić, 2016). Definisanje konzervacionih jedinica omogućava bolje 

razumevanje genetičkog diverziteta i adaptabilnosti populacija, što je ključno za dugoročno 

očuvanje vrsta. 

Na osnovu IUCN klasifikacije, potočna pastrmka je označena kao najmanje ugroženi 

takson (eng. Least Concern – LC; Freyhof, 2011). Takođe, i na teritoriji Srbije ona nema status 

ugrožene vrste (Simonović, 2001). Međutim, prisustvo različitih ugrožavajućih faktora koji 

onemogućavaju opstanak lokalnih populacija može dovesti do smanjenja intraspecijskog i 

genetičkog diverziteta i na taj način direktno ugroziti opstanak ove vrste.  

Dakle, od suštinskog značaja za efikasno i održivo upravljanje populacijama potočne 

pastrmke su maksimalno očuvanje prirodnih staništa ove vrste, očuvanje genetičke strukture i 

minimalne vijabilne veličine lokalnih populacija (Frankel, 1974; Meffe, 1986; Ryman, 1991; 

Laikre i sar., 1999). 

Rangiranje populacija na osnovu njihovog biološkog i evolucionog značaja i 

identifikacija potencijalnih pretnji za njihov dalji opstanak, omogućavaju postavljanje 

prioriteta za konzervaciju. Na taj način, omogućava se i efikasna alokacija ograničenih resursa 

i ciljano sprovođenje mera zaštite (Muhlfeld i sar., 2019). Modeli, kao što je ESHIPPO, 

koncipiran sa ciljem procene rizika izumiranja i prioriteta konzervacije akvatičnih organizama 

na nacionalnom i lokalnom nivou (Simić i sar., 2007, 2014, 2015, 2016, 2022a), doprinose 

dugoročnoj zaštiti i oporavku vrsta. 
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2. CILJ ISTRAŽIVANJA 

Rasvetljavanje filogeografskih obrazaca i evolucione istorije vrste od suštinskog su 

značaja za razumevanje razlika između populacija, očuvanje genetičke raznovrsnosti i 

definisanje efikasne strategije upravljanja. Kada su u pitanju vrste poput potočne pastrmke, 

rasvetljavanje navedenih pitanja je prilično kompleksno usled velike raznolikosti fenotipova 

(koji nekorespondiraju uvek sa genetičkim razlikama), neusklađenosti između različitih 

filogenetskih istorija izvedenih iz različitih molekularnih markera i nedostataka snažno 

podržanih filogeografskih obrazaca. Osim toga, procesi introgresije među različitim 

filogenetskim linijama, koji su izazvani antropogenim uticajem, povećavaju složenost ovog, 

ionako, veoma složenog biološkog problema.  

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

• Utvrđivanje genetičke raznovrsnosti populacija kompleksa potočne pastrmke na 

teritoriji Srbije, upotrebom molekularno-genetičkih metoda;  

• Modifikacija osnovnog modela ESHIPPO (Simić i sar., 2007) prilagođavanjem 

parametara modela za primenu unutar kompleksa potočne pastrmke, uz inkorporaciju 

genetičke komponente istraživanih populacija u model; 

• Molekularno-genetička analiza matičnog jata ribnjaka „Panjica“ koji je uključen u 

program proizvodnje salmonidne riblje mlađi za potrebe poribljavanja odgovarajućih 

ribolovnih voda Dunavskog sliva; 

• Predlaganje mera zaštite, očuvanja i održivog korišćenja populacija potočne pastrmke u 

slivovima Srbije. 

 

Na osnovu iznetog, izvedeni su i specifični ciljevi istraživanja: 

• Analizom kontrolnog regiona mitohondrijske DNK, uz korišćenje literaturnih podataka, 

istražiti filogenetske obrasce unutar dunavske linije i distribuciju njenih haplogrupa, a 

nakon toga integrisati rezultate u šire filogeografske i kolonizacione obrasce 

kompleksa potočne pastrmke; 

• Sprovođenje revizije molekularnog datiranja kompleksa potočne pastrmke; 

• Utvrđivanje genetičkih razlika među populacijama potočne pastrmke na teritoriji Srbije 

analizom mikrosatelitskih lokusa jedarne DNK; 

• Utvrđivanje glavnih ugrožavajućih faktora i procena efekata njihovog delovanja na 

populacije potočne pastrmke; 

• Procena stepena ugroženosti i održivog korišćenja populacija potočne pastrmke na 

teritoriji Srbije. 
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3. MATERIJAL I METODE 

3.1. Raspored lokaliteta istraživanja, metodologija uzorkovanja i broj prikupljenih 

uzoraka  

Terenska istraživanja obavljena su u periodu od 2014. do 2018. godine. Jedinke 

potočne pastrmke su uzorkovane iz 52 vodotoka Crnomorskog i Egejskog sliva i tri ribnjaka 

sa teritorije Srbije (Tabela 1).  

Uzorkovanje riba je obavljeno metodom elektroribolova (apparat Aquatech IG 1300; 

SRPS EN 14011:2008). Nakon izlova, merena je standardna dužina tela (SL, cm), totalna 

dužina tela (TL, cm) i masa tela (W, g) izlovljenih jedinki. Nakon merenja, sterilnim 

makazama jedinkama je odstranjen deo analnog peraja (~ 0,5 cm2), koji je konzerviran u 96% 

etanolu za potrebe  genetičkih analiza, a jedinke su vraćene u vodu. 

Za potrebe filogeografskih i populaciono-genetičkih analiza, u uzorak su uključene i 

četiri referentne pastrmske populacije atlantske filogenetske linije, od kojih je po jedna 

ribnjačka iz Češke Republike i Danske, a preostale dve su poreklom iz Aterskog jezera 

(Austrija) i reke Trebišnjice (Bosna i Hercegovina). Osim navedenih populacija, uključena je 

i referentna populacija jadranske filogenetske linije iz reke Radike (Makedonija). Ukupan 

obim uzorka čine 1102 jedinke prikupljene sa 60 lokaliteta (Tabela 1).  

Za potrebe genotipizacije matičnog jata ribnjaka „Panjica“ tokom jula 2019. godine 

uzorkovana je 141 jedinka (Tabela 1). Jedinke su anestezirane uljem karanfilića (Eugenol; 

Sigma-Aldrich Ltd., MO, SAD) i čipovane (FDX-B transponders, Virbac), a zatim im je, 

prema opisanoj metodologiji, uzorkovan deo analnog peraja za buduće genetičke analize.  

U analizu genetičke strukture matičnog jata ribnjaka „Panjica“ uključene su i 

referentna dunavska populacija (reka Panjica) i atlantske referentne populacije (ribnjak 

„Braduljica“ (jugozapadna Srbija), ribnjak iz Danske, Atersko jezero i reka Trebišnjica, 

čineći ukupan uzorak od 202 jedinke (Tabela 1). 

Za potrebe filogeografskih i populaciono-genetičkih analiza, kao i genotipizacije 

matičnog jata ribnjaka „Panjica“, ukupno je analizirano 1256 jedinki sa 61 lokaliteta (Tabela 

1). Geografski raspored lokaliteta na teritoriji Srbije prikazan je na Slici 7.  

Procena održivog korišćenja i prioriteta konzervacije analiziranih populacija potočne 

pastrmke Crnomorskog i Egejskog sliva na teritoriji Srbije izvršena je koncipiranjem 

ESHIPPOsalmo modela. 
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Tabela 1. Lokaliteti uzorkovanja potočne pastrmke na teritoriji Srbije. Tabela uključuje: 

redni broj lokaliteta, naziv lokaliteta, geografske koordinate lokaliteta i broj analiziranih 

uzoraka po lokalitetu za određeni genetički marker. 

 

 
Lokalitet Geografske  

koordinate 

Broj analiziranih uzoraka po lokalitetu 

Sliv Drine  mtDNK LDH 

gen 

mikrosatelitski  

lokusi 

1. Boranjska reka 44°19ʼ23.8” N, 19°09ʼ30.9” E 15 - 15 

2. Ljuboviđa 44°14ʼ11.4” N, 19°28ʼ26.9” E 20 - 20 

3. Rača 43°55ʼ15.8” N, 19°31ʼ50.8” E 20 - 20 

4. Gračanica 43°18ʼ08.5” N, 19°40ʼ07.7” E 20 - 20 

5. Vapa 43°14ʼ15.1” N, 20°05ʼ52.8” E 19 - 20 

Sliv Kolubare     

6. Povlenska reka 44°10ʼ28.9” N, 19°45ʼ37.1” E 20 - 20 

7. Gradac 44°14ʼ59.1” N, 19°53ʼ07.1” E 18 - 20 

Sliv Zapadne Morave     

8. Đetinja 43°51ʼ47.2” N, 19°37ʼ47.9” E 20 - 20 

9. Katušnica 43°38ʼ43.6” N, 19°52ʼ01.8” E 20 - 20 

10. Veliki Rzav 43°43ʼ59.5” N, 19°55ʼ52.9” E 20 - 20 

11. Panjica 43°38ʼ49.3” N, 20°02ʼ06.5” E 20 - 20 

12. Tolišnica 43°39ʼ51.2” N, 20°26ʼ25.1” E 20 - 20 

13. Brvenica 43°20ʼ45.4” N, 20°34ʼ03.8” E 18 - 18 

14. Maglička reka 43°36ʼ07.0” N, 20°33ʼ02.0” E 5 - 5 

15. Bresnička reka 43°34ʼ05.9” N, 20°33ʼ06.5” E 19 - 20 

16. Studenica 43°25ʼ28.4” N, 20°22ʼ39.5” E 20 - 20 

17. Izubra 43°25ʼ24.7” N, 20°24ʼ23.7” E 20 - 20 

18. Brevina 43°25ʼ41.3” N, 20°27ʼ22.7” E 20 - 20 

19. Gokčanica 43°27ʼ09.4” N, 20°40ʼ07.9” E 20 - 20 

20. Samokovska reka 43°19ʼ32.3” N, 20°45ʼ42.1” E 20 - 20 

21. Brzećka reka 43°18ʼ34.6” N, 20°51ʼ09.0” E 13 - 13 

Sliv Južne Morave     

22. Štavska reka 43°15ʼ42.5” N, 20°58ʼ16.7” E 19 - 20 

23. Sokobanjska Moravica 43°39ʼ31.0” N, 21°50ʼ45.3” E 20 - 20 

24. Toplodolska reka 42°35ʼ53.7” N, 22°22ʼ08.4” E 18 - 19 

25. Visočica 43°10ʼ15.6” N, 22°46ʼ48.9” E 20 - 20 

26. Dojkinačka reka 43°16ʼ57.4” N, 22°45ʼ55.1” E 20 - 20 

27. Vodenička reka 43°09ʼ51.0” N, 22°55ʼ59.0” E 21 - 21 

28. Dursunska reka 42°50ʼ12.0” N, 22°13ʼ39.0” E 20 - 22 

29. Bistrička reka 42°57ʼ28.0” N, 22°13ʼ27.0” E 20 - 21 

30. Vlasina 42°47ʼ07.0” N, 22°19ʼ19.0” E 24 - 24 

31. Polomska reka 42°45ʼ43.4” N, 22°19ʼ33.3” E 5 - 5 

32. Vučja reka 42°43ʼ24.4” N, 22°23ʼ08.8” E 19 - 19 

33. Jerma gornji tok 42°46ʼ52.0” N, 22°26ʼ25.0” E 22 - 22 

34. Jerma donji tok 42°53ʼ48.0” N, 22°39ʼ27.0” E 11 - 11 

35. Jelašnička reka 42°37ʼ57.0” N, 22°07ʼ05.0” E 17 - 17 

36. Garvanica 42°44ʼ47.0” N, 22°11ʼ34.0” E 19 - 22 

37. Masurička reka 42°38ʼ51.0” N, 22°10ʼ50.0” E 19 - 21 

38. Vrla 42°39ʼ07.0” N, 22°17ʼ44.0” E 19 - 19 

39. Šaovice 42°41ʼ07.3” N, 22°19ʼ03.3” E 20 - 20 

Sliv Velike Morave     

40. Resava 44°06ʼ02.0” N, 21°26ʼ14.0” E 20 - 20 
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Tabela 1. Nastavak. 

 
Lokalitet Geografske koordinate Broj analiziranih uzoraka po 

lokalitetu 

Direktne pritoke Dunava 

 mtDNK LDH 

gen 

mikrosatelitski  

lokusi 

41. Mlava 44°15ʼ39.3” N, 21°32ʼ58.3” E 20 - 20 

42. Krupaja  44°11ʼ02.6” N, 21°36ʼ17.5” E 20 - 20 

43. Kožica 44°36ʼ04.0” N, 21°58ʼ06.0” E 20 - 20 

44. Vratna 44°22ʼ42.0” N, 22°20ʼ52.5” E 20 - 20 

Sliv Timoka     

45. Zlotska reka 44°01ʼ40.6” N, 21°57ʼ37.7” E 20 - 20 

46. Mirovštica 43°50ʼ02.6” N, 21°53ʼ05.1” E 14 - 20 

47. Janjska reka 43°25ʼ31.8” N, 22°31ʼ07.2” E 17 - 20 

Sliv Vardara     

48. Tripušnica  42°24ʼ49.0” N, 22°13ʼ20.4” E 20 - 20 

Sliv Strume     

49. Lisinska reka 42°34ʼ37.0” N, 22°20ʼ49.0” E 22 - 22 

50. Ljubatska reka 42°29ʼ40.0” N, 22°20ʼ59.0” E 19 - 20 

51. Dragovištica 42°27ʼ21.0” N, 22°29ʼ51.0” E 21 - 21 

52. Brankovačka reka 42°23ʼ53.0” N, 22°27ʼ28.0” E 22 - 22 

Ribnjačke populacije     

53. ribnjak Panjica 43°39ʼ34.1” N, 20°04ʼ21.1” E 
20 - 20 

141 141 141 

54. ribnjak Sokobanjska Moravica 43°37ʼ54.0” N, 21°59ʼ26.0” E 19 - 20 

55. ribnjak Jerma 42°56ʼ33.0” N, 22°36ʼ51.0” E 9 - 9 

Referentne populacije     

56. ribnjak Braduljica 

(atlantska referentna populacija) 
43°29ʼ11.7” N, 20°23ʼ42.9” E 13 - 13 

57. ribnjak Češka Republika 

(atlantska referentna populacija) 

50°36ʼ22.0” N, 15°09ʼ49.0” E 
5 - 5 

58. ribnjak Danska 

(atlantska referentna populacija) 
55°38ʼ52.0” N, 09°15ʼ59.0” E 10 - 10 

59. Atersko jezero  

(Traun – Crnomorski sliv) 

(atlantska referentna populacija) 

47°52ʼ40.0” N, 13°32ʼ39.0” E 8 - 8 

60. Trebišnjica  

(Neretva – Jadranski sliv) 

(atlantska referentna populacija) 

42°42ʼ47.2” N, 18°21ʼ51.5” E 20 - 20 

61. Radika (Drim – Jadranski sliv) 

(jadranska referentna populacija) 
41°33ʼ01.5” N, 20°36ʼ43.8” E 11 - 11 

Ukupno  1231  141 1256 
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Slika 7. Prostorni raspored analiziranih lokaliteta na teritoriji Srbije (naziv i redni broj 

lokaliteta iz Tabele 1 odgovara broju i položaju lokaliteta na karti). 
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3.2. Molekularno-genetičke metode  

3.2.1. Ekstrakcija genomske DNK 

Genomska DNK iz uzoraka peraja izolovana je pomoću komercijalno dostupnih 

kitova za izolaciju, Tissue Genomic DNA Mini Kit (Geneaid Biotech, Tajvan) i DNeasy 

Blood & Tissue Kit (Qiagen, Nemačka) prema uputstvima proizvođača.  

 

3.2.2. Kontrolni region mitohondrijske DNK 

3.2.2.1. Amplifikacija, provera uspešnosti amplifikacije i sekvenciranje kontrolnog 

regiona mitohondrijske DNK   

Lančanom reakcijom polimeraze umnožen je kompletan kontrolni region 

mitohondrijske DNK dužine ~ 1200 bp. Početni oligonukleotidi (prajmeri) koji su korišćeni 

za umnožavanje KR mtDNK su: LRBT-25 (5'-AGAGCGCCGGTCTTGTAATC-3') i LRBT-

1195 (5'-GCTAGCGGGACTTTCTAGGGTC-3') (Uiblein i sar., 2001). 

Smeša za PCR reakciju pripremljena je u ukupnoj zapremini od 25 μl i sadržala je: 1 

μl 10 pmol/μl od svakog prajmera, 12,5 μl 2X PPP Master Mix-a (koji je sadržao: 150 

mMTris-HCl pH 8,8 (25 °C), 40 mM (NH4)2SO4, 0,02% Tween 20, 5 mM MgCl2, po 400 

µM dATP, dCTP, dGTP i dTTP, 100 U/ml Taq DNA polimeraze, boju, stabilizatore i aditive; 

Top-Bio S.R.O., Češka Republika), 9,5 μl PCR H20 i 1 μl genomske DNK. 

Amplifikacija je vršena na aparatu GenePro (Bioer Technology, Kina). Program pod 

kojim je obavljena amplifikacija KR mtDNK se sastojao od inicijalne denaturacije (94 °C, 3 

min) koja je praćena sa 35 ciklusa denaturacije lanaca (94 °C, 45 s), hibridizacije prajmera 

(54 °C, 45 s) i elongacije (72 °C, 2 min), nakon kojih je sledila završna ekstenzija (72 °C, 10 

min). 

Nakon završene PCR reakcije, izvršena je provera kvaliteta i dužine PCR produkata. 

Svi PCR produkti su razdvojeni na horizontalnom 1,5% agaroznom gelu u 1x TAE puferu 

(eng. TAE buffer). Gel je obojen etidijum-bromidom (1 μg/mL) da bi se omogućila 

vizuelizacija dobijenih PCR produkata. Na gel su uz produkte amplifikacije nanošeni 

negativna kontrola (PCR smeša bez genomske DNK) i dužinski DNK standard (GeneRuler™ 

100 kb DNA Ladder, Thermo Fisher Scientific, SAD) koji je dizajniran za dimenzioniranje i 

približnu kvantifikaciju DNK na agaroznom gelu. Razdvajanje je trajalo 30 minuta pri 

naponu od 110 V. Nakon elektroforeze usledila je vizuelizacija PCR produkata pomoću 

MiniBIS UV transluminatora (DNR Bio-Imaging Systems, Izrael). 

Prečišćavanje PCR produkata i bidirekciono sekvenciranje uslužno su obavljeni u 

kompaniji Macrogen Service Centre (Amsterdam, Holandija), upotrebom uređaja Applied 

Biosystems™ 3730xl DNA Analyzer (Thermo Fisher Scientific, SAD). Za sekvenciranje su 

korišćeni isti prajmeri kao i pri amplifikaciji KR mtDNK (LRBT-25 i LRBT-1195).  
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3.2.2.2. Programska analiza kontrolnog regiona mitohondrijske DNK 

Sekvence KR mtDNK su pregledane pomoću programa Chromas Lite v.2.6.5 

(Technelysium Pty Ltd, Australija; http://technelysium.com.au/wp/chromas/) i poravnate u 

programu AliVIEW v.1.27 (Larsson, 2014). Alatka BLAST (eng. Basic Local Alignment 

Search Tool; Altschul i sar., 1990) je korišćena za poređenje dobijenih sekvenci sa dostupnim 

sekvencama iz Banke Gena (Sayers i sar., 2022; http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/), u 

okviru baze NCBI (eng. National Center for Biotechnology Information).  

Pored sekvenci uzoraka iz ove disertacije, u filogeografske analize je uključena i 281 

sekvenca DA, AD, ME, MA, AT, DU, TI i Dades linije, koje su preuzete iz Banke Gena. Kao 

„outgroup“ u analizu su uključene sekvence vrsta S. obtusirostris, S. ohridanus i S. salar 

(Tabela 1 u Prilogu). Dužina sekvenci je iznosila 985 bp u svim analizama osim u metodama 

koje su zasnovane na najvećoj verodostojnosti (eng. Maximum Likelihood – ML), 

Bajesovom zaključivanju/statistici (eng. Bayesian inference – BI) i određivanju vremena 

divergencije. Za potrebe navedenih metoda, sekvence su modifikovane isecanjem „poli T“ 

bloka u dužini od 13 bp, a dužina preostalih sekvenci je bila od 1005 do 497 bp. 

U cilju sagledavanja geneoloških odnosa između haplotipova, konstruisana je mreža u 

programu PopART v.1.7 (Leigh i Bryant, 2015), primenom Median-Joining algoritma (MJ; 

Bandelt i sar., 1999). Pre izrade mreže, pojedinačne insercije/delecije (indeli) su kodirane kao 

karakteri korišćenjem metode jednostavnog indel kodiranja (eng. Simple Indel Coding – SIC; 

Simmons i Ochoterena, 2000), koja je implementirana u program SeqState v.1.4.1 (Müller, 

2005). Za sagledavanje odnosa unutar DA filogenetske linije konstruisana je dodatna MJ 

mreža haplotipova, takođe u PopART v.1.7 programu. Na mreži DA filogenetske linije, 

prikazane su frekvence haplotipova detektovanih u ovoj studiji, kao i iz publikovanih izvora 

(Bernatchez i sar., 1992; Weiss i sar., 2001; Duftner i sar., 2003; Marić i sar., 2006b, 2016; 

Meraner i sar., 2007; Griffiths i sar., 2009; Osinov, 2009; Baric i sar., 2010; Vera i sar., 2011; 

Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012; Kohout i sar., 2012, 2013; Özen, 2013; Schenekar i sar., 

2014; Tošić i sar., 2014, 2016; Simonović i sar., 2017; Levin i sar., 2018; Kanjuh i sar., 2020, 

2021; Tabele 2 i 3 u Prilogu). Filogeografska distribucija DA haplotipova je prikazana na 

posebnoj mapi.  

Za konstrukciju filogenetskih stabala, najbolji model nukleotidne supstitucije 

procenjen je prema Bajesovom kriterijumu (eng. Bayesian Information Criterion – BIC) u 

programu jModeltest v.2.1.10 (Darriba i sar., 2012). Za najbolji model supstitucije izabran je 

Hasegawa-Kishino-Yano (HKY), uz predloženu proporciju evoluciono invarijabilnih mesta 

(I) i gama distribuciju (G) (Hasegawa i sar., 1985; Yang, 1994; Steel i sar., 2000). 

Stablo najveće verodostojnosti (ML) konstruisano je u programu RAxML v.8.2.12 

(Stamatakis, 2014) primenom GTRGAMMAX modela. Statistička podrška grupisanja 

sekvenci na stablu dobijena je pomoću 1000 bootstrap ponavljanja (BS; Felsenstein, 1985) 

korišćenjem GTRCATX modela (Stamatakis, 2006). Takođe, konstruisano je i dodatno ML 

stablo od podskupa haplotipova svake filogenetske linije, radi uzimanja u obzir zasićenja 

filogenetskog signala pri upotrebi bootstrap tehnike za procenu statističke podrške među 

sličnim sekvencama. 

Alternativne topologije ML stablu su istraživane po metodi „split decomposition“ 

(Bandelt i Dress, 1992) u programu SplitsTree v.5 (Huson i Bryant, 2006) korišćenjem 

„NeighborNet distance transformation“ (Bryant i Moulton, 2004) i „equal angle splits 

transformation“ (Dress i Huson, 2004), uz podršku od 1000 BS ponavljanja. 

http://technelysium.com.au/wp/chromas/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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MrBayes v.3.2.6 program (Ronquist i sar., 2012) je korišćen u cilju istraživanja 

filogenetskih odnosa zasnovanih na Bajesovoj statistici (BI; Rannala i Yang, 1996). Tokom 

analize, istovremeno su vršena dva nezavisna ciklusa od četiri Markovljeva lanca (eng. 

Markov chains; Mau i Newton, 1997) za 30 miliona generacija sa uzorkovanjem na svakih 

3000 generacija. Nakon provera efektivne veličine uzorka (eng. Effective Sample Size – ESS; 

ESS >> 500) i konvergencije u programu Tracer v.1.7.1 (Rambaut i sar., 2018) odbačeno je 

prvih 25% uzoraka (opcija „burn-in“), a zatim je konstruisano „majority rule consensus“ 

stablo sa aposteriornim verovatnoćama (eng. Posterior Probability – PP). 

Konačno, dobijena ML i BI stabla su vizuelizovana u programu Figtree v.1.4.3 

(Rambaut, 2017). 

Vrednosti haplotipskog diverziteta (H) i nukleotidnog diverziteta (π) (Nei, 1987) 

sekvenci kontrolnog regiona mtDNK izračunati su u programu DnaSP v.6 (Rozas i sar., 

2017). 

Za određivanje vremena divergencije korišćen je programski paket BEAST 2 v.2.6.7 

(Bouckaert i sar., 2014), koji je pokrenut na CIPRES Science Gateway v.3.3 internet 

platformi (Miller i sar., 2010) i lokalnom računarskom serveru.  

Najvažniji aspekt u određivanju vremena divergencije je kalibracija molekulskog sata. 

U ovoj disertaciji, hronogram je kalibrisan pomoću tri vremenske odrednice koje se odnose 

na dostupne fosilne i geološke podatke. Za navedenu kalibraciju dodatno je definisan stepen 

odstupanja korišćenjem log-normalne raspodele podataka. Za procenu starosti roda Salmo 

kao vremenska odrednica korišćena je vrsta S. immigratus, pronađena u Hrvatskoj, a koja 

datira iz perioda donjeg sarmata (srednji miocen) (Gorjanović-Kramberger, 1891; 

Anđelković, 1989). Navedena izumrla vrsta predstavlja stem liniju, odnosno najstariji poznati 

fosil roda Salmo, te je 10 miliona godina poslužilo kao „conservative minimum boundary“ za 

procenu najmlađeg zajedničkog pretka roda Salmo (Tabela 2). Kao tačka kalibracije za 

procenu vremena divergencije kompleksa S. trutta, uključena je vrsta S. derzhavini, najstariji 

poznati fosil potočne pastrmke. Fosilni ostaci S. derzhavini pronađeni su u Jermeniji i datirani 

za period gornjeg pliocena (Vladimirov, 1946; Rukhkyan, 1989), stoga je 1,8 miliona godina 

korišćeno kao minimalno vremensko ograničenje (eng. minimum time constrain) za datiranje 

najmlađeg zajedničkog pretka kompleksa potočne pastrmke. Pored fosilnih podataka, u 

analizu su uključene i najsavremenije procene o geološkom poreklu Ohridskog jezera. U radu 

Wagner i sar. (2019) starost jezera je procenjena na 1,36 miliona godina, te je ova vremenska 

odrednica korišćena kao minimalna granica za procenu najmlađeg zajedničkog pretka S. 

ohridanus. Takođe, kao informacije za kalibraciju hronograma, korišćeni su i podaci ML/BI 

pristupa na osnovu kojih su grupe sa visokim vrednostima PP verovatnoća (> 90%) i BS 

ponavljanja (> 50) tretirane kao a priori monofiletičke.  

Kako je kalibracija procena vremena divergencije vršena na interspecijskom nivou, 

primenjeni su „Birth-Death“ model gustine stabla (Gernhard, 2008) i nekorelisani log-

normalni relaksiran model molekulskog sata (Drummond i sar., 2006). Proračuni su vršeni 

korišćenjem BEAGLE library (Ayres i sar., 2012) u tri nezavisna ponavljanja za 100 miliona 

generacija sa uzorkovanjem svakih 10.000 generacija. Konvergencija lanaca i ESS su 

provereni u programu Tracer v.1.7.1 (videti tekst iznad), zatim je odbačeno prvih 10% 

uzoraka i dobijena stabla su kombinovana u programu LogCombiner. Konačno, program 

TreeAnnotator je korišćen za izračunavanje „maximum clade credibility tree“, „common 
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ancestor heights“, aposteriornih verovatnoća i 95% HPD intervala pouzdanosti (eng. Highest 

Posterior Density – HPD).  

Da bi se procenio efekat svake tačke kalibracije (tri vremenske odrednice) na procenu 

vremena divergencije uzorka, kalibracija hronograma je vršena i sa dve tačke. Odnosno, 

urađena su tri alternativna hronograma korišćenjem sledećih kombinacija vremenskih 

odrednica: „S. immigratus + S. derzhavini“, „S. immigratus + S. ohridanus“ i „S. derzhavini 

+ S. ohridanus“, primenom istih podešavanja kao pri kalibraciji u tri tačke. 

 

Tabela 2. Fosilne i geološke kalibracije primenjene za određivanje vremena divergencije. 

Prikazane su taksonomske grupe za koje su unapred zadati tzv. prior-i za procenu najmlađeg 

zajedničkog pretka (NZP). Dodatne informacije o kalibraciji hronograma i literaturni izvori 

su takođe uključeni. Sve vrednosti su prikazane u milionima godina – mgod. SD – standardna 

devijacija; 5% i 95% – HPD intervali pouzdanosti. 

 
Takson sa zadatim 

prior-ima za 

određivanje NZP 

Offset 

varijabla 

Log  Log 

(SD) 

Medijana 5% 95% Izvori i dodatne informacije 

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

(srednji miocen) kao stem 

fosil Salmo (Gorjanović-

Kramberger, 1891; 

Anđelković, 1989) 

Salmo trutta 

kompleks 

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

pliocena (Vladimirov, 1946; 

Rukhkyan, 1989)  

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

datirano na pre 1,36 mgod 

(Wagner i sar., 2019) 

 

3.2.3. LDH gen 

3.2.3.1. Amplifikacija, provera uspešnosti amplifikacije i restrikciona analiza LDH gena 

Analiza polimorfizama LDH gena uključivala je PCR amplifikaciju i restrikcionu 

analizu (eng. Restriction Fragment Length Polymorphism – RFLP) BseLI enzimom. LDH gen 

kao genetički marker je korišćen u cilju razlikovanja alela LDHC1*100 (genotip 

LDHC1*100/100), koji karakteriše autohtonu potočnu pastrmku Dunavskog sliva i alela 

LDHC1*90 (genotip LDHC1*90/90) karakterističnog za introdukovane atlantske (AT) 

jedinke severno evropskog i zapadno evropskog porekla (McMeel i sar., 2001). 

LDH gen u dužini od 428 bp umnožen je PCR reakcijom, korišćenjem prajmera 

Ldhxon3F (5'-GGCAGCCTCTTCCTCAAAACGCCCAA-3') i Ldhxon4R (5'-

CAACCTGCTCTCTCCCTCCTGCTGACGAA-3') (McMeel i sar., 2001). Smeša za PCR 

reakciju, ukupne zapremine od 13 μl, sadržala je: 0,5 μl 10 pmol/μl svakog prajmera, 6 μl 2X 

PPP Master Mix-a (Top-Bio S.R.O., Češka Republika), 5 μl PCR H20 i 1 μl genomske DNK. 

PCR reakcija se odvijala u aparatu GenePro (Bioer Technology, Kina) i započeta je 

inicijalnom denaturacijom (95 °C, 3 min) koja je praćena sa 30 ciklusa denaturacije lanaca 
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(94 °C, 45 s), hibridizacije prajmera (62 °C, 45 s) i elongacije (72 °C, 2 min), nakon kojih je 

sledila završna ekstenzija (72 °C, 10 min). 

Uspešnost amplifikacije DNK fragmenata proverena je na horizontalnom 1,5% 

agaroznom gelu u 1x TAE puferu. Elektroforeza je vršena po protokolu prikazanom u 

Poglavlju 3.2.2.1. Nakon elektroforeze, pomoću MiniBIS UV transluminatora (DNR Bio-

Imaging Systems, Izrael) vršena je vizuelizacija dobijenih DNK fragmenata. 

Polimorfizmi umnoženih DNK fragmenata detektovani su postavljanjem restrikcione 

digestije ukupnog volumena od 20 μl, koja je sadržala: 0,5 μl restrikcionog enzima BseLI, 2 

μl Tango pufera za digestiju, 12,5 μl PCR H20 i 5 μl produkta PCR reakcije. Napravljena 

reakcija je inkubirana 3 č na temperaturi od 55 °C.  

Po završenoj inkubaciji, na 1,5% agarozni gel, u 1x TAE puferu, naneti su produkti 

restrikcione reakcije (uzorci) i dužinski DNK standard (100 bp). Nakon elektroforeze koja je 

trajala 60 min na 110 V, rezultati restrikcije provereni su na MiniBIS UV transluminatoru 

(DNR Bio-Imaging Systems, Izrael). 

U programu GDA (Lewis i Zaykin, 2001), izračunat je diverzitet LDH gena, koji je 

uključivao vrednosti prosečnog broja alela po lokusu (eng. number of alleles per locus – A), 

utvrđene heterozigotnosti (eng. observed heterozygosity – HO) i očekivane heterozigotnosti 

(eng. expected heterozygosity – HE). U istom programu, na osnovu koeficijenta inbridinga 

(eng. inbreeding coefficient – FIS) procenjeno je odstupanje od Hardi-Vajnbergove ravnoteže 

(eng. Hardy-Weinberg equilibrium – HWE).  

 

3.2.4. Mikrosatelitska DNK 

3.2.4.1. Amplifikacija i fragment analiza mikrosatelitskih lokusa 

Populaciono-genetička analiza uzoraka vršena je na osnovu polimorfizama 12 

mikrosatelitskih lokusa: SsoSL438 (Slettan, 1995), Str60INRA, Str73INRA (Estoup i sar., 

1993), Ssa85 (OʼReilly i sar., 1996), SsoSL417 (Slettan i sar., 1995), SSsp2216, SSsp2213, 

(Paterson i sar., 2004), Ssa410Uos, Ssa408Uos (Cairney i sar., 2000), SsaD190, SsaD71 

(King i sar., 2005) i OMM1064 (Rexroad i sar., 2002). Amplifikacija mikrosatelitskih lokusa 

izvršena je prema protokolu Lerceteau-Köhler i Weiss (2006) iz koga su preuzete i očekivane 

dužine PCR produkata. Publikacije iz kojih su preuzete sekvence prajmera za umnožavanje 

mikrosatelitskih lokusa prikazane su u Tabeli 3. 

Svaki ushodni prajmer obeležen je odgovarajućom fluorescentnom značkom koja 

omogućava detekciju fragmenta, čija se dužina očitava u odnosu na dužinski DNK standard. 

Amplifikacija fragmenata 12 lokusa urađena je u dve multipleks reakcije. U svakoj 

multipleks reakciji kombinovani su lokusi koji se na elektroferogramu mogu razlikovati ili po 

dužini ili po fluorescentnoj znački koju nose (Tabela 3). 

Smeša za PCR reakciju napravljena je u volumenu od 10 μl i sadržala je: 5,5 μl vode 

(Sigma), 1,1 μl 10 x PCR pufera, 0,25 μl 2 mM smeše dNTP-a, 0,65 μl 25 mM MgCl2, 1,5 μl 

10 pmol/μl smeše prajmera određenog multipleksa, 0,05 μl Taq DNA – polimeraze 5 U/μl i 1 

μl genomske DNK. Program pod kojim se odvijala amplifikacija započinje inicijalnom 

denaturacijom u trajanju od 3 min na 94 °C za kojom sledi 35 ciklusa: denaturacije (94 °C, 45 

s), vezivanja prajmera (57 °C, 1 min i 30 s) i elongacije (65 °C, 1 min). Nakon 35 ciklusa 

https://www.nature.com/articles/6883920#ref-CR23


3. Materijal i metode 

39 

 

sledi finalna elongacija od 30 min na 60 °C. Uslovi amplifikacije za obe multipleks reakcije 

bili su identični, a razlika je postojala samo u finalnim koncentracijama prajmera koje su 

prikazane u Tabeli 3. Dužina dobijenih produkata očitavana je fragment analizom. 

Produkti amplifikacije mikrosatelitskih lokusa analizirani su korišćenjem kapilarne 

elektroforeze koja razdvaja DNK fragmente na osnovu njihove dužine sa rezolucijom od 1 

bp. Pre sprovođenja kapilarne elektroforeze, uzorci su ispipetirani na ploču sa 96 polja 

(MicroAmpTM Optical 96-Well Reaction Plate, Applied Biosystems, SAD). Svaki uzorak je 

sadržao: 9,1 μl Hi-Di formamida (Applied Biosystems, SAD), 0,4 μl dužinskog DNK 

standarda (Gene Scan 500 Rox Standard, Applied Biosystems, SAD) i 2,5 μl PCR produkta. 

Ploča je inkubirana 5 min na 95 °C i potom stavljana na led u trajanju od tri minuta. Nakon 

toga, ploča je centrifugirana oko 10 s na 700 rcf i preneta u automatski sekvenator na 

utvrđivanje dužinskog polimorfizma amplifikovanih lokusa. Kapilarna elektroforeza, 

izvedena je na sekvenatoru ABI-3130xl Genetic Analyzer (Applied Biosystems, SAD). 

Dobijeni rezultati su analizirani u softveru GeneMapper® ID v.4.0 (Applied 

Biosystems, SAD). 
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Tabela 3. Analizirani mikrosatelitski lokusi, njihova struktura, fluorescentni obeleživači (NED, HEX ili FAM) prajmera korišćenih za 

amplifikaciju mikrosatelitskih lokusa, koncentracija prajmera i očekivana dužina PCR produkta (Lerceteau-Köhler i Weiss, 2006).  

 

Lokus Ponavljajući motiv 

  

Boja Sekvence prajmera Referenca Koncentracija 

prajmera (μМ) 

Očekivana 

dužina 

produkta (bp) 

Prva multipleks reakcija 

SsoSL438 (CA)x NED 5'-GACAACACACAACCAAGGCAC-3' 

5'-TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT-3' 

Slettan, 1995 0,2 89–109 

Str60INRA (GT)x HEX 5'-TGCAGGCAGACGGATCAGGC-3' 

5'-AATCCTCTACGTAAGGGATTTGC-3' 

Estoup i sar., 1993 0,15 93–103 

Ssa85 (CA)x(CG)2(CA)2 FAM 5'-AGGTGGGTCCTCCAAGCTAC-3' 

5'-ACCCGCTCCTCACTTAATC-3' 

OʼReilly i sar., 1996 0,1 101–113 

Str73INRA (GT)3(CTATTT)(GT)x FAM 5'-CCTGGAGATCCTCCAGCAGGA-3' 

5'-CTATTCTGCTTGTAACTAGACCTA-3' 

Estoup i sar., 1993 0,2 138/142/144 

SsoSL417 (GT)x HEX 5'-GACAACACACAACCAAGGCAC-3' 

5'-TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT-3' 

Slettan i sar., 1995 0,4 169–195 

SSsp2216 (TAAC)x NED 5'-GGCCCAGACAGATAAACAAACACGC-3' 

5'-GCCAACAGCAGCATCTACACCCAG-3' 

Paterson i sar., 2004 0,05 133–215 

Ssa410Uos (CAGA)x FAM 5'-GGAAAATAATCAATGCTGCTGGTT-3' 

5'- CTACAATCTGGACTATCTTCTTCA-3' 

Cairney i sar., 2000 1 172–310 

Ssa408Uos (GACA)x HEX 5'-ACATGTGTTCCCTGCTGTAT-3'   

5'-GATTTTTGGAGCAGTTGTCA-3' 

Cairney i sar., 2000 0,75 205–305 

Druga multipleks reakcija 

SsaD190 (GATG)x FAM 5'-GGCATTGGAGGTAAGGACAC-3' 

5'-CCAGACCACTGAACTTCTCATC-3' 

King i sar., 2005 0,0375 115–157 

SSsp2213 (GGTT)4TGATTA(GTTA)x HEX 5'-ATGTGGAGGTCAACTAACCAGCGTG-3'  

5'-CATCAATCACAGAGTGAGGCACTCG-3' 

Paterson i sar., 2004 0,875 159–229 

OMM1064 (ACAG)x(ACAG)2 

(ACAAAC)(ACAG)x 

NED 5'-AGAATGCTACTGGTGGCTGTATTGTGA-3'  

5'-TCTGAAAGACAGGTGGATGGTTCC-3'  

Rexroad i sar., 2002 0,375 163–286 

SsaD71 (TATC)x  FAM 5'-AACGTGAAACATAAATCGATGG-3'  

5'-TTAAGAATGGGTTGCCTATGAG-3'  

King i sar., 2005 0,0875 183–239 
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3.2.4.2. Programske analize mikrosatelitske DNK 

Mikrosatelitski lokusi su najpre analizirani u programima Microchecker v.2.2.3 (Van 

Oosterhout i sar., 2004) i MicroDrop v.1.01 (Wang i sar., 2012) kako bi se ustanovilo 

potencijalno prisustvo nultih alela, nasumičnog izostanka alela (eng. allelic dropouts) ili 

grešaka pri unosu podataka u bazu. Za utvrđivanje srodničkih odnosa jedinki korišćen je 

program COLONY v.2.0.6.5 (Jones i Wang, 2010). Odabrani algoritam je kombinovani 

rezultat verovatnoća „Pair-Likelihood-Score“ – PLS/„Full-Likelihood“ – FL (= FPLS) u cilju 

određivanja jedinki koje su u punorodnom srodstvu (eng. full-sibilings). 

Vrednosti očekivane (HE) i utvrđene (HO) heterozigotnosti kao i prosečnog broja alela 

po lokusu (A) izračunate su u programu GENETIX v.4.04 (Belkhir i sar., 1996–2004), dok je 

bogatstvo alela (eng. allelic richness – Ar) izračunato u programu ADZE (Szpiech i sar., 

2008). Za izračunavanje parnih FST indeksa genetičke diferencijacije (eng. differentiation 

among subpopulations relative to the total population – FST) na osnovu 1000 permutacija i 

odstupanja od Hardi-Vajnbergove ravnoteže (HWE), korišćen je program FSTAT v.2.9.3.2 

(Goudet, 2002). Genetički odnosi između populacija procenjeni su preko proporcije 

zajedničkih alela, odnosno DAS distanci (Bowcock i sar., 1994) u programu POPULATIONS 

(Langella, 2015). Tri populacije sa malim brojem jedinki (< 8 jedinki) su isključene iz 

navedenih analiza. 

Procena populacione strukture izvršena je na osnovu hijerarhijske STRUCTURE 

analize (Pritchard i sar., 2000). U programu STRUCTURE v.2.3.4 na osnovu Bajesove 

metode, procenjen je najverovatniji broj genetičkih grupa (K) u analiziranom uzorku. 

Inicijalna analiza je obuhvatala 60 populacija (52 iz prirode, tri ribnjačke i pet referentnih 

populacija iz: Češke Republike, Danske, Aterskog jezera, Trebišnjice i Radike) čime su 

dobijene informacije o ukupnoj genetičkoj diferencijaciji. Međutim, kako na osnovu jedne 

analize nije bilo moguće utvrditi poreklo introgresije alohtonih alela i admiksije u 

analiziranim populacijama, urađene još tri dodatne STRUCTURE analize. Dalje analize su 

sprovedene i u cilju prevazilaženja potencijalnih nedostataka metode ∆K (Evanno i sar., 2005) 

na osnovu koje se vrednost K = 2 često identifikuje kao najviši nivo hijerarhijske strukture, 

čak i kada je prisutno više subpopulacija (Janes i sar., 2017). Za tri dodatne analize, 

populacije raspoređene u dunavsku grupu (iz prvog koraka analize celokupnog uzorka) su 

posebno analizirane sa: (1) dve populacije sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz 

Jadranskog sliva, (2) sedam populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz 

Egejskog sliva i (3) 12 populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Atlantskog 

sliva, respektivno. U svim analizama, simulacije MCMC ponavljanja (eng. Markov chain 

Monte Carlo – MCMC) su sprovedene sa ciljem raspodele analiziranih jedinki u K grupe. U 

zavisnosti od konvergencije, korišćeno je od 20.000 do 200.000 ponavljanja (eng. burn-in 

iterations) i od 100.000 do 1.000.000 MCMC. Nezavisne analize ponovljene su sedam puta za 

svaku vrednost K. Dalje, sprovedeno je hijerarhijsko postupno isključivanje 

najdiferenciranijih grupa, omogućavajući preciznije grupisanje preostalih jedinki, a bez 

eliminisanja jedinki u admiksiji. Svaka isključena grupa je dalje analizirana kako bi se uočile 

eventualne skrivene podgrupe, odabirom K vrednosti prema svakoj specifičnoj postavci. Za 

procenu najverovatnijeg K, korišćena je metoda ∆K (Evanno i sar., 2005) u kojoj najviša 

dobijena vrednost ∆K predstavlja najverovatniji broj grupa. 

Posebna STRUCTURE analiza je izvršena i za procenu genetičke strukture jedinki 

planiranih za formiranje autohtonog matičnog jata ribnjaka „Panjica“. Broj genetičkih grupa 

je istražen od K = 1 do K = 7. Nezavisne simulacije su ponovljene sedam puta za svaku 
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vrednost K, postavljanjem 1.000.000 MCMC ponavljanja nakon odbacivanja prvih 250.000 

ponavljanja. Metoda ∆K je primenjena za procenu najverovatnijeg K. 

 

3.3. Procena održivosti istraživanih populacija potočne pastrmke koncipiranjem modela 

ESHIPPOsalmo 

Model ESHIPPO je koncipiran sa ciljem procene rizika izumiranja i prioriteta 

konzervacije akvatičnih organizama na nacionalnom i lokalnom nivou (Simić i sar., 2007). 

Model se zasniva na kvantitativnom merenju dva elementa, od kojih se prvi odnosi na 

Ekološku Specijalizaciju taksona (ES) u odnosu na stanište, ishranu, reproduktivnu strategiju, 

životni ciklus, veličinu tela i nivo endemizma istraživanog taksona (Fisher i Owens, 2004). 

Drugi element se odnosi na uticaj ugrožavajućih faktora na diverzitet, koji su definisani 

akronimom „HIPPO“, koji je izveden od počenih slova sledećih reči: H – Habitat alteration 

(izmene/promene staništa), I – Invasive species (invazivne, alohtone vrste), P – Pollution 

(zagađenje), P – Population growth (rast humane populacije), O – Over-exploitation 

(prekomerena eksploatacija) (Brennan i Withgott, 2005). Navedeni parametri elemenata 

modela ocenjuju se trostepenom bodovnom skalom (1, 3 i 5 poena). Od visine zbira vrednosti 

parametara ES i HIPPO zavisi i stepen ugroženosti, nivo rizika od izumiranja i prioritet 

konzervacije istraživanog taksona. 

Nakon prve verzije ESHIPPO modela, usledile su njegove modifikacije u cilju 

procene ugroženosti populacija dekapodnih rakova, komercijalno značajnih ribljih vrsta, ali i 

ekološke održivosti rečnih slivova (Simić i sar., 2014, 2015, 2016, 2022a).  

U ovoj disertaciji, procena održivog korišćenja i prioriteta konzervacije populacija 

potočne pastrmke na teritoriji Srbije izvršena je koncipiranjem ESHIPPOsalmo modela, 

modifikacijom ESHIPPO–fishing modela (Simić i sar., 2014) koji je prvenstveno dizajniran 

za procenu održivosti populacija komercijalno značajnih vrsta riba.  

Najznačajnija karakteristika ESHIPPO–fishing modela, u odnosu na prvu verziju 

modela, je prisustvo dodatnog elementa, Indeksa lokalne održivosti ribljih populacija 

(ILSFP). Za procenu ILSFP korišćeni su prostorni i vremenski indikatori stanja populacija 

koji su obuhvatali sledeće: dominantnost i frekventnost vrste u uzorku, vrednosti biomase 

jedinki, procenat reproduktivno aktivnih ženki, procenat mesta za mrest na staništu, broj 

uzrasnih klasa, prosečnu dužinu riba i procenat populacije u okviru zaštićenog područja.  

U modelu ESHIPPOsalmo u odnosu na ESHIPPO–fishing, zadržan je element ES, dok 

je sa druge strane, uključen novi element koji se odnosi na Genetičku Strukturu (GS) 

populacija. Takođe, izvršena je modifikacija elementa ILSFP. U cilju adekvatne procene 

stanja populacija potočne pastrmke, ILSFP se procenjuje na osnovu: gustine populacije (broj 

jedinki po površini od 1 m2), ostvarene produkcije (odnos vrednosti realne i potencijalne 

produkcije, prema metodi Chapman, 1971), broja uzrasnih klasa, prosečne dužine jedinki i 

procenta prisustva populacije u zaštićenom području. Konačno, u okviru HIPPO elementa 

modela, modifikovan je parametar Invazivne/alohtone vrste (I). Naime, pored podataka o 

prisustvu invazivnih/alohtonih vrsta na staništu uključene su i informacije o prisustvu 

alohtonih filogenetskih linija potočne pastrmke za teritoriju Srbije. 

U cilju istraživanja pojedinačnih nivoa uticaja analiziranih parametara ESHIPPOsalmo 

modela i vizuelizacije dobijenih rezultata korišćena je kombinacija metoda nenadgledanog 
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mašinskog učenja pomoću UMAP modela (eng. Uniform Manifold Approximation and 

Projection) i nadgledanog učenja pomoću klasifikacionog algoritma Stablo odlučivanja (eng. 

Decision Tree) u programu BioVinci v.3.0.9 (BioTuring Inc., SAD).  

Ulazna matrica se sastojala od 46 redova (svaki red predstavlja populaciju sa jednog 

lokaliteta) i 19 kolona koje su predstavljale analizirane parametre ESHIPPOsalmo modela 

(Stanište, Ishrana, Reproduktivni sistem, Životni ciklus, Veličina tela, Nivo endemizma i 

izolacije populacije, Filogeografska struktura populacije, Gustina populacije, Ostvarena 

produkcija, Broj uzrasnih klasa, Prosečna zabeležena dužina jedinki u populaciji, Procenat 

prisustva populacije u zaštićenom području, Promena staništa, Destrukcija staništa, 

Fragmentacija staništa, Prisustvo alohtone vrste ili filogenetske linije, Zagađenje staništa, 

Rast humane populacije i Ekspolatacija staništa). 

Budući da je UMAP model zasnovan na Euklidskoj distanci, pre same analize, 

izvršena je Hellinger transformacija podataka čime se smanjuje uticaj dužine gradijenta 

(Legendre i sar., 2010; Milošević i sar., 2022; Jakovljević i sar., 2023). 

Zatim, izvršena je determinacija najznačajnijih parametara koji grupišu populacije u 

različite podskupove (klastere) putem algoritama koji iterativno kreiraju sve moguće 

podskupove, a zatim na osnovu klasifikacionog algoritma procenjuju koji podskup ima 

najbolji učinak (Hall, 1998; Arrighi i sar., 2023). Virtuelna mesta uzorkovanja ordinirana u 

2D-UMAP grafiku klasifikovana su pomoću algoritma Stabla odlučivanja koji je deo 

programskog paketa BioVinci v.3.0.9.  

Koncept i elementi ESHIPPOsalmo modela prikazani su u Tabelama 4, 5 i 6. 

Navedeni parametri elemenata modela ocenjuju se trostepenom bodovnom skalom (1, 3 i 5 

poena). Od visine zbira vrednosti elemenata ES, GS, ILSF i HIPPO zavisi i prioritet 

konzervacije i stepen održivosti populacije. Više vrednosti zbira elemenata ukazuju na veći 

stepen održivosti populacija. U Tabeli 7 prikazana je bodovna skala za određivanje stepena 

održivog korišćenja i prioriteta zaštite populacija potočne pastrmke prema modifikovanom 

modelu ESHIPPOsalmo. 

Podaci potrebni za procenu stepena održivosti populacija dobijeni su iz terenskih 

istraživanja i filogeografskih analiza ove disertacije, kao i iz baze Biodiverzitet Akvatičnih 

Ekosistema Srbije, ex situ zaštita (BAES ex situ; Simić i sar., 2006) koja poseduje podatke 

monitoringa populacija za period između 2003. i 2022. godine.  
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Tabela 4. Parametri i sistem bodovanja za procenu Ekološke Specijalizacije (ES) 

ESHIPPOsalmo modela.  

 

*(h): h1) distribucija po ekoregionima, h2) nadmorska visina: < 200, 200 – 500, 500 – 800, 

800 – 1500 i > 1500, h2.1) tip ekosistema i ekološka zona: tekuće vode: eukrenon, 

hipokrenon, epiritron, metaritron, hiporitron, stajaće vode: litoral, sublitoral, profundal, h3) 

morfometrijski parametri vodenih ekosistema: dubina (m), karakter dna (%); h4) fizički i 

hemijski parametri: temperatura (̊C), brzina vode, elektroprovodljivost, kiseonik (mg/l, %), 

pH, tvrdoća vode (dH), BPK5 (mg/l), h5) kvalitet vode: posebne prilagođenosti ili osetljivost 

na određene hemijske, toksične ili radioaktivne materije; (d): d1) eurifag-omnivor, d2) 

specifičan tip ishrane i specifične morfometrijske adaptacije na ishranu, d3) stenofag, 

specifične prilagođenosti za ishranu; (rs): rs1) reprodukcija – nije specifičan tip reprodukcije, 

rs2), specifično vreme reprodukcije, rs3) trajanje perioda emergencije; (lc): lc1) životni ciklus 

(godina), (lc1.1) < 1 , (lc1.2) približno 1, (lc1.3) > 1, (lc2.1) pokretljivost/tip kretanje - veoma 

pokretni/plivanje, (lc2.2) umereno pokretni/plivanje, lc3) socijalni život, (lc3.1) solitarni, 

(lc3.2) formiraju periodične agregacije, (lc3.3) žive u zajednici, (lc3.4) van teritorije, (lc3.5) 

ponekad teritorijalne, (lc3.6) trajno teritorijalne, lc4) briga o potomstvu, (lc4.1) ne postoji, 

(lc4.2) čuvaju jaja, (lc4.3) briga o juvenilima, (lc4.4) nema polnog dimorfizma, (lc4.5) polni 

dimorfizam tokom reprodukcije, (lc4.6) prisutan polni dimorfizam; (bs): veličina tela (cm): < 

0,5 (bs1.1), 0,6 – 3 (bs1.2), > 3 (bs1.3); (re): re1) nije endem i nije ugrožen, re2) endem za 

jedan ekoregion, ranjiv, re3) stenoendem za relativno male ili veoma male teritorije (jedan 

ekosistem, jedan biotop), i izolovane populacije, ugrožene i kritično ugrožene.  

Ekološka specijalizacija (ES) 

parametar Indikatorska oznaka* Bodovi ES 

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

eurivalent (euritop) za sve ili > 3 indik. 

h. (d): d1. (rs): rs1.1, rs2.1, rs3.1, rs3.2, rs4.3, 

(lc): lc1.1, lc1.3, lc2.1, lc3.1, lc3.4, lc4.1, lc4.4, 

lc6.2. (bs): bs1.1. (re): re1. 

Ishrana (d) d1, d2, d3 

Reproduktivni sistem (rs) rs1, rs2, rs3, rs4 3 – (h)(d)(rs); umereno specijalizovan, osetljiv. 

Stenovalent (umeren) za 1 - 3 indik. 

h. (d): d2; (rs): rs1.1, rs2.2, rs3.3, lc): lc1.2, 

lc2.2, lc3.2, lc3.5, lc4.2, lc4.5; (bs): bs1.2; (re): 

re2. 

Životni ciklus (lc) lc1, lc2, lc3, lc4 

Veličina tela (bs) bs1 5 - (h)(d)(rs); visoko specijalizovan. 

Stenovalent (stenotop) za sve ili > 3 indik. 

h. (d): d3, (rs): rs1.3, rs2.3; (lc): lc1.3, lc3.3, 

lc3.6, lc4.3, lc4.6, lc6.1; (bs): bs1.3; (re): re3. 

Nivo endemizma i izolacija 

populacija (re) 

re1, re2 
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Tabela 5. Parametri i sistem bodovanja za procenu Genetičke Strukture (GS) i Indeksa 

lokalne održivosti populacija (ILSFP) ESHIPPOsalmo modela.  

 

*vrednost postavljena u odnosu na prosečnu dužinu procenjenu za vrstu (rečna ekološka 

forma potočne pastrmke: 20 – 30 cm; Kottelat i Freyhof, 2007) 

 

 

Genetička Struktura (GS) populacije 

parametar kriterijum bodovanja ocena  

(broj poena) 

Filogeografska struktura (ps) 

populacije 

prisustvo jedinki alohtonih filogenetskih 

linija 

1  

sve analizirane jedinke nose haplotipove 

autohtone filogenetske linije 

3  

sve analizirane jedinke nose haplotipove 

autohtone filogenetske linije uz detekciju 

novih/privatnih haplotipova karakterističnih 

za dotičnu populaciju 

5 

Indeks lokalne održivosti populacije  

parametar kriterijum bodovanja ocena 

(broj poena) 

Gustina populacije (pd; N/m2) < 0,1 1  

0,1 – 1 3 

> 1 5  

Ostvarena produkcija (ap; 

kg/km)  

realna : potencijalna produkcija < 30% 1 

realna : potencijalna produkcija 30 – 60% 3 

realna : potencijalna produkcija > 60% 5 

Broj uzrasnih klasa (nAge) < 2 1 

2 – 3 3  

> 3 5  

Prosečna zabeležena dužina 

jedinki u populaciji (Lmean; 

cm)* 

< 20 cm 1 

20 – 25 cm 3  

> 25 cm 5 

Procenat prisustva populacije 

u zaštićenom području (pa; %) 

populacija nije u okviru zaštićenog područja 1 

≈ 50% populacije u zaštićenom području 3  

cela populacija se nalazi u okviru zaštićenog 

područja 

5  
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Tabela 6. Protokol HIPPO faktora ESHIPPOsalmo modela: parametri i sistem bodovanja.  

 

HIPPO 

parametar kriterijum bodovanja ocena 

(broj 

poena) 

 

 

Promena staništa – bez 

fragmentacije (H) 

prisutna usled kontinuiranog negativnog antropogenog uticaja 1 

moguća usled prirodnog delovanja ili antropogenog uticaja 

(predviđene ili planirane aktivnosti u skorijoj budućnosti) 

3 

odsutna 5 

 

 

Destrukcija (de) staništa 

prisutna usled negativnog antropogenog uticaja i/ili je već 

zabeležena osetljivost ekosistema 

1 

moguća usled prirodnih promena ili antropogenog uticaja  

(predviđene ili planirane aktivnosti u skorijoj budućnosti) 

3 

odsutna 5 

 

 

Fragmentacija (i izolacija)  

(fe) staništa 

prisutna uz potpuni izostanak komunikacije između 

subpopulacija 

1 

procesi koji se dešavaju usled antropogenog uticaja, još uvek 

nisu završeni, ali se ne poštuje princip komunikacije između 

populacija 

3 

odsutna i veoma su male šanse da će se dogoditi u skorijoj 

budućnosti (zaštićeno područje) 

5 

 

Invazivne vrste (I) = 

Alohtone vrste i/ili 

filogenetske linije  

prisustvo alohtonih vrsta i/ili alohtonih filogenetskih linija 

kompleksa potočne pastrmke 

1 

prisustvo alohtonih vrsta dok alohtone filogenetske linije 

kompleksa potočne pastrmke nisu zabeležene 

3 

odsustvo alohtonih vrsta i alohtonih filogenetskih linija 

kompleksa potočne pastrmke 

5 

Zagađenje (P) (eutrofizacija, 

organsko zagađenje, 

toksično zagađenje, 

acidifikacija, mešano 

zagađenje) 

prisutni negativni efekti 1 

prisutni umereni efekti 3 

odustvo zagađenja uz mogućnost nastanka 5 

 

Rast humane populacije (P) 

ubrzan rast 1 

umeren rast 3 

odsustvo rasta 5 

 

Eksploatacija (O) 

prisutna nekontrolisana eksploatacija  1 

postoje planovi za eksploataciju, ali se još uvek ne dešava 3 

odsutna i ne planira se u budućnosti 5 
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Tabela 7. Bodovna skala za određivanje stepena održivog korišćenja i prioriteta zaštite 

populacija potočne pastrmke prema modelu ESHIPPOsalmo. 

 

 

 

 

Ekološka specijalizacija (ES) < 10 11 – 20 21 – 30 ˃ 30 

 nizak umeren visok veoma visok 

Genetička struktura (GS) populacije / 1 3 5 

Indeks lokalne održivosti populacija 

(ILSFP) 
< 6 7 – 15 16 – 20 ˃ 20 

Nivo vrednosti indeksa lokalne 

održivosti populacija 

nizak umeren visok veoma visok 

Uticaj HIPPO faktora < 10 11 – 20 21 – 30 ˃ 30 

Nivo negativnih uticaja HIPPO faktora veoma visok visok umeren nizak 

Ukupan broj bodova 

(ES + GS + ILSFP + HIPPO) 
< 60  61 – 70  71 – 80  ˃ 80  

Stepen održivosti populacije nizak umeren visok veoma visok 

 0 1 2 3 
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4. REZULTATI 

4.1. Filogeografske i populaciono-genetičke analize potočne pastrmke 

4.1.1. Kontrolni region mitohondrijske DNK  

Sekvenciranjem kontrolnog regiona mtDNK 1077 jedinki potočne pastrmke sa 60 

lokaliteta, detektovano je 35 haplotipova. U okviru DA filogenetske linije, detektovano je 23 

haplotipa, 19 u okviru DA-ES i po dva u okviru DA-BS i novoopisane DA-INT haplogrupe, 

dok je po šest haplotipova zabeleženo u okviru AD i AT filogenetske linije (Tabela 8).  

Na teritoriji Srbije ukupno su registrovana 32 haplotipa, od koji je 11 novoopisano 

(Tabela 8; Slika 8): devet DA-ES (Da29-Da37), jedan AD (ADcs22) i jedan AT (ATcs54) 

haplotip. Poslednja dva haplotipa, pronađena su u Crnomorskom slivu i alohtoni su za 

teritoriju Srbije (Tabela 8; Slika 8). Novoopisani DA haplotipovi zabeleženi su u nekoliko 

rečnih slivova. Haplotip Da33 je zabeležen u slivu Južne Morave i Timoka, dok je Da30 

nađen u slivu Zapadne, Južne i Velike Morave. Haplotipovi Da29 i Da37 su detektovani u po 

jednoj populaciji u slivu Južne Morave, dok je Da32 zabeležen u sistemu Mlave, a Da34 u 

dve direktne pritoke Dunava. Preostala tri novoopisana haplotipa (Da31, Da35 i Da36) 

zabeleženi su u slivu Zapadne Morave (Slika 8). Od navedenih novoopisanih haplotipova, tri 

(Da30, Da33 i Da36) su nađena i u ribnjačkoj populaciji iz Sokobanjske Moravice (Slika 8).  

Među preostalim haplotipovima detektovanim u Srbiji (21 haplotip; Tabela 8), četiri 

su pripadala AT, tri AD liniji, deset DA-ES, dva DA-BS i dva novoopisanoj DA-INT 

haplogrupi. Haplotipovi DaBS9 i DaBS10 zabeleženi su samo u reci Garvanici (sliv Južne 

Morave), i prema filogenetskim rekonstrukcijama iz ove studije pozicionirani su unutar DA-

INT haplogrupe (eng. DANUBE INTERMEDIATE; Slika 9, 10, 11, 12). Unutar DA-BS 

haplogrupe, haplotip DaBS1 je po prvi put zabeležen van sliva Južne Morave. 

I pored velikog broja detektovanih haplotipova, pet haplotipova čini 64% analiziranog 

uzorka sa teritorije Srbije (Da1a – 25%, Da2a – 18%, AdAE1 – 11%, Da22 – 6%, ADcs1 – 

4%; Tabela 8, Slika 8). Većina haplotipova pronađena je u dva i više rečnih slivova (Slika 8).  

Unutar DA-ES haplogrupe, najučestaliji haplotip je Da1a, slede Da2a i Da22, dok je 

DaBS11 najzastupljeniji unutar DA-BS, a DaBS9 unutar DA-INT haplogrupe (Tabela 8).  

Najbrojniji AD haplotip je AdAE1, sledi ADcs1; oba haplotipa su detektovana u 

Egejskom, ali i u Crnomorskom slivu.  

Unutar AT filogenetske linije, četiri haplotipa (ATcs1-ATcs4), karakteristična za 

domestifikovane – ribnjačke populacije, dominiraju u uzorku.  
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Slika 8. Prostorni raspored detektovanih haplotipova na teritoriji Srbije. Naziv i redni broj 

lokaliteta iz Tabele 8, odgovara broju i položaju lokaliteta na karti. Kružni dijagrami koji se 

nalaze oko karte prikazuju distribuciju i učestalost haplotipova kontrolnog regiona mtDNK po 

lokalitetima. 

Haplotipovi DA filogenetske linije detektovani su na 47 lokaliteta, pri čemu su na 29 

lokaliteta detektovani isključivo haplotipovi iz DA linije, od kojih je na sedam lokaliteta 

zabeležen samo po jedan DA haplotip (Slika 8). Haplotipovi AT linije su identifikovani na 12 

lokaliteta u slivu Dunava, dok su u istom slivu AD haplotipovi detektovani na 11 lokaliteta; 

uključujući dve populacije u kojima je registrovan novoopisani haplotip – ADcs22 (Mlava i 

Krupaja; Tabela 8; Slika 8). Na pet lokaliteta iz pomenutog sliva detektovani su haplotipovi 

sve tri filogenetske linije (DA, AT i AD; Slika 8). 
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Tabela 8. Prikaz haplotipova KR mtDNK po lokalitetima i njihova učestalost. Novoopisani haplotipovi su obeleženi zvezdicom (*). N – broj 

analiziranih uzoraka. 
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Sliv Drine 

1. Boranjska r. 15     15                               

2. Ljuboviđa 20 12    8                               

3. Rača 20 20                                   

4. Gračanica 20 3    16  1                             

5. Vapa 19 6         13                          

Sliv Kolubare 

6. Povlenska r. 20     20                               

7. Gradac 18 16    1                            1   

Sliv Zapadne Morave 

8. Đetinja 20 20                                   

9. Katušnica 20 1            19                       

10. Veliki Rzav 20 2 1   2        8             2    1 1 1 2   

11. Panjica 20 10         10                          

12. Tolišnica 20 5                12 3                  

13. Brvenica 18 2    2     1   3         10              

14. Maglička r. 5 1      4                             

15. Bresnička r. 19 7      10     2                        

16. Studenica 20 16    4                               

17. Izubra 20 20                                   

18. Brevina 20 9    9     1  1                        

19. Gokčanica 20     12                 1  7            

20. Samokovska r. 20 16         2                      2    

21. Brzećka r. 13     9     2                      1 1   
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Tabela 8. Nastavak. 
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Sliv Južne Morave 

22. Štavska reka 19 6    11          2                     

23. S. Moravica 20 6    6       5   2               1      

24. Toplodolska r. 18 9                  9                 

25. Visočica 20     1  15   1                      2 1   

26. Dojkinačka r. 20 9      11                             

27. Vodenička r. 21       15   6                          

28. Dursunska r. 20    2 9 6     3                         

29. Bistrička r. 20    4 16                               

30. Vlasina 24    19                    5            

31. Polomska reka 5    5                                

32. Vučja reka 19                        19            

33. Jerma gornji tok 22                        18  4          

34. Jerma donji tok 11 1      2 2                3  2    1      

35. Jelašnička reka 17 17                                   

36. Garvanica 19                    18 1               

37. Masurička reka 19 12        1               4  2          

38. Vrla 19                       13 4  2          

39. Šaovice 20     1                   1        18    

Sliv Velike Morave 

40. Resava 20   12  7       1                        

Direktne pritoke Dunava 

41. Mlava 20 9             4             1   5     1 

42. Krupaja  20 10             4             3   2   1   

43. Kožica 20     1           18               1     

44. Vratna 20                17                 3   
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Tabela 8. Nastavak. 
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Sliv Timoka 

45. Zlotska reka 20     19          1                     

46. Mirovštica 14     8          6                     

47. Janjska reka 17 12 4        1                          

Sliv Vardara 

48. Tripušnica 20                         20           

Sliv Strume 

49. Lisinska reka 22                        14  8          

50. Ljubatska reka 19                        13  6          

51. Dragovištica 21                        14  7          

52. Brankovačka r. 22                        12  10          

Ribnjačke populacije 

53. ribnjak Panjica 20 2    3     2                    2 3 7 1   

54. ribnjak S. Moravica  19 1    2       2   1   1            1  1 10   

55. ribnjak Jerma  9                              3   6   

Referentne populacije 

56. ribnjak Češka 5                              1 1  1 2  

57. ribnjak Danska 10                                7 3   

58. Atersko jezero 8                              1 7     

59. Trebišnjica 20                              1 10 5 4   

60. Radika 11                         9   1 1       

Ukupno 1077 260 5 12 30 182 6 58 2 1 39 3 11 30 8 12 35 12 4 9 18 1 11 13 114 29 43 4 1 1 19 23 44 34 2 1 

% haplotipa u ukupnom 

uzorku 
24,1 0,5 1,1 2,8 16,9 0,6 5,4 0,2 0,1 3,6 0,3 1,0 2,8 0,7 1,1 3,3 1,1 0,4 0,8 1,7 0,1 1,0 1,2 10,6 2,7 4,0 0,4 0,1 0,1 1,8 2,1 4,1 3,2 0,2 0,1 
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U sva tri ribnjaka detektovani su AT haplotipovi (ATcs1-ATcs4), karakteristični za 

gajene, ribnjačke populacije potočne pastrmke; u ribnjacima Panjica i Sokobanjska Moravica 

registrovani su i DA haplotipovi (kod približno 25% i 30% jedinki, respektivno) (Tabela 8, 

Slika 8, 9). 

U referentnim AT populacijama zabeležen je haplotip ATcs12 zajedno sa 

najučestalijim haplotipovima u ribnjačkim populacijama (ATcs1-ATcs4). Haplotip AdPrz 

detektovan je u reci Tripušnici, a zabeležen je i u jadranskoj referentnoj populaciji (reka 

Radika), zajedno sa još jednim AD haplotipom (R3C) i haplotipom karakterističnim za vrstu 

S. letnica – Haplo 14 (Tabela 8). 

Vrednosti diverziteta haplotipova analiziranih populacija su u rasponu od 0 

(populacije sa devet lokaliteta na kojima je detektovan po jedan haplotip) do 0,900, što je 

zabeleženo u referentnoj, ribnjačkoj AT populaciji iz Češke Republike. Izuzetno visoke 

vrednosti zabeležene su i u populacijama sa lokaliteta Jerma donji tok, ribnjak Panjica i Veliki 

Rzav (0,891, 0,842 i 0,832, respektivno). Najviše vrednosti nukleotidnog diverziteta 

zabeležene su u populaciji ribnjaka Sokobanjska Moravica (0,00741), slede populacije sa 

lokaliteta Veliki Rzav (0,00711) i Jerma donji tok (0,00647) (Tabela 9). 

 

Tabela 9. Vrednosti haplotipskog diverziteta (H) i nukleotidnog diverziteta (π) sekvenci 

kontrolnog regiona mtDNK istraživanih populacija potočne pastrmke.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lokalitet H π 

Sliv Drine 

1. Boranjska reka 0,000 0,00000 

2. Ljuboviđa 0,505 0,00051 

3. Rača 0,000 0,00000 

4. Gračanica 0,353 0,00036 

5. Vapa 0,456 0,00046 

Sliv Kolubare 

6. Povlenska reka 0,000 0,00000 

7. Gradac 0,216 0,00158 

Sliv Zapadne Morave 

8. Đetinja 0,000 0,00000 

9. Katušnica 0,100 0,00020 

10. Veliki Rzav 0,832 0,00711 

11. Panjica 0,526 0,00053 

12. Tolišnica 0,584 0,00079 

13. Brvenica 0,673 0,00350 

14. Maglička reka 0,400 0,00041 

15. Bresnička reka 0,608 0,00082 

16. Studenica 0,337 0,00034 

17. Izubra 0,000 0,00000 

18. Brevina 0,621 0,00074 

19. Gokčanica 0,542 0,00559 

20. Samokovska reka 0,358 0,00231 

21. Brzećka reka 0,526 0,00422 
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Tabela 9. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lokalitet H π 

Sliv Južne Morave 

22. Štavska reka 0,585 0,00093 

23. Sokobanjska Moravica 0,784 0,00233 

24. Toplodolska reka 0,529 0,00108 

25. Visočica 0,442 0,00373 

26. Dojkinačka reka 0,521 0,00053 

27. Vodenička reka 0,429 0,00087 

28. Dursunska reka 0,568 0,00064 

29. Bistrička reka 0,337 0,00034 

30. Vlasina 0,344 0,00420 

31. Polomska reka 0,000 0,00000 

32. Vučja reka 0,000 0,00000 

33. Jerma gornji tok 0,312 0,00032 

34. Jerma donji tok 0,891 0,00647 

35. Jelašnička reka 0,000 0,00000 

36. Garvanica 0,105 0,00011 

37. Masurička reka 0,573 0,00479 

38. Vrla 0,503 0,00468 

39. Šaovice 0,195 0,00170 

Sliv Velike Morave 

40. Resava 0,542 0,00113 

Direktne pritoke Dunava 

41. Mlava 0,726 0,00574 

42. Krupaja  0,711 0,00597 

43. Kožica 0,195 0,00151 

44. Vratna 0,268 0,00382 

Sliv Timoka 

45. Zlotska reka 0,100 0,00030 

46. Mirovštica 0,527 0,00161 

47. Janjska reka 0,471 0,00051 

Sliv Vardara 

48. Tripušnica 0,000 0,00000 

Sliv Strume 

49. Lisinska reka 0,485 0,00049 

50. Ljubatska reka 0,456 0,00046 

51. Dragovištica 0,467 0,00047 

52. Brankovačka reka 0,519 0,00053 

Ribnjačke populacije 

53. ribnjak Panjica 0,842 0,00631 

54. ribnjak S. Moravica 0,725 0,00741 

55. ribnjak Jerma 0,500 0,00152 

Referentne populacije 

56. ribnjak Češka Republika 0,900 0,00183 

57. ribnjak Danska 0,467 0,00095 

58. Atersko jezero  0,250 0,00051 

59. Trebišnjica  0,679 0,00089 

60. Radika  0,345 0,00177 
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Na MJ mreži sekvence su raspoređene u okviru 11 grupa (Slika 9), koje su uglavnom 

u korelaciji sa evolucionim linijama identifikovanim u prethodnim studijama. Centralnu 

poziciju zauzima AD filogenetska linija, dok se generalni raspored filogenetskih linija može 

sagledati na sledeći način: 

- tri haplogrupe unutar DA linije: (1) DA-ES, (2) DA-BS i (3) prethodno neopisana grupa 

haplotipova, uslovno nazvana DA-INT, koja je intermedijarno pozicionirana između 

navedene dve DA haplogrupe i od obe je odvojena po dva mutaciona koraka; 

- tri filogenetske linije mediteranskog basena: (4) AD, (5) ME sensu stricto (udaljena tri 

mutaciona koraka od AD) i (6) MA (udaljena tri mutaciona koraka od AD); 

- tri filogenetske linije atlantskog basena: (7) AT sensu stricto, (8) DU (udaljena dva 

mutaciona koraka od AT) i (9) AT-M (udaljena četiri mutaciona koraka od AT); 

- dve visoko divergentne filogenetske linije: (10) Dades i (11) TI, koje proizilaze iz AD 

(udaljene 10 i osam mutacionih koraka od AD, respektivno) (Slika 9). 

Haplotipovi iz Srbije raspoređeni su u okviru AD i AT filogenetske linije i tri DA 

haplogrupe (Slika 9). U DA-ES haplogrupi detektovano je 19 haplotipova. Od centralno 

pozicioniranog Da1a haplotipa deset haplotipova (Da1c, Da1d, Da2a, Da22, Da26, Da27, 

Da28, Da32, Da34 i Da36) se razlikuje za po jedan mutacioni korak, dok je najudaljeniji 

haplotip Da37 koji se od Da1a razlikuje za tri mutaciona koraka. Haplotip Da33 se razlikuje 

za jedan mutacioni korak od haplotipa Da34. Preostalih pet haplotipova (DaDA1, Da9, Da29, 

Da30 i Da31) se razlikuju za po jedan mutacioni korak od haplotipa Da2a (Slika 9). U okviru 

DA-INT haplogrupe, dva detektovana haplotipa (DaBS9 i DaBS10) se međusobno razlikuju 

za jedan mutacioni korak. Posmatranjem MJ mreže u celini, centralnu poziciju u okviru DA-

BS haplogrupe zauzima DaBS1 haplotip, koji se od drugog DA-BS haplotipa (DaBS11) 

razlikuje za četiri mutaciona koraka. Što se tiče AD haplotipova, ADcs1 zauzima centralno 

mesto, a od njega se AdAE1 razlikuje za jedan, a AdPrz za tri mutaciona koraka. 

Najudaljeniji haplotip je novoopisani ADcs22, koji se od AdPrz haplotipa razlikuje za jedan 

mutacioni korak. U okviru alohtone AT filogenetske linije, novoopisani haplotip ATcs54 

razlikuje se za jedan mutacioni korak od haplotipa ATcs1 (Slika 9). 
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Slika 9. Median Joining mreža konstruisana na osnovu KR mtDNK sekvenci kompleksa potočne pastrmke. Krugovi predstavljaju haplotipove (Tabela 1 u 

Prilogu), a njihove boje odgovaraju mitohondrijskim linijama kompleksa potočne pastrmke (legenda u donjem levom uglu). Haplotipovi sa teritorije Srbije 

detektovani u ovoj disertaciji su uokvireni, a veličina krugova koji ih predstavljaju je proporcionalna njihovoj učestalosti. Broj mutacionih koraka je 

predstavljen crticama na spojnim linijama između haplotipova. Crni krugovi predstavljaju teorijski nedostajuće ili izumrle haplotipove. 
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Pregledom varijabilnih nukleotidnih mesta u kontrolnom regionu, uočava se da je 

podela DA filogenetske linije na tri grupe najbolje definisana sa tri molekularne sinapomorfije 

(bez uočenih povratnih mutacija), koje su pozicionirane u centralnom delu kontrolnog regiona 

(nukleotidne pozicije 540-550 poravnanja) (Slika 1 u Prilogu). Sinapomorfija 542 G → C 

definiše razdvajanje DA-ES + DA-INT i DA-BS haplogrupe, sinapomorfija 541 G → A 

razdvajanje DA-ES + DA-INT (bez haplotipa DaBS9) od DaBS9 haplotipa, dok 

sinapomorfija 548 C → T definiše DA-ES haplogrupu; prva mutacija predstavlja jednu od 

samo dve informativne transverzije u DA poravnanju (Slika 10) (Veličković i sar., 2023). 

 

Slika 10. Rekonstrukcija evolucije sekvenci dunavske filogenetske linije. 

 

Filogeografska distribucija DA haplogrupa, na osnovu podataka iz ove disertacije i 

literature, prikazana je na posebnoj mapi (Slika 11). Unutar DA linije, DA-ES haplogrupa ima 

najširu geografsku distribuciju. DA-ES haplogrupa se prostire na zapadu od gornjeg toka 

Dunava, na istoku uključuje reke Avganistana koje se ulivaju u Aralsko more i na severu 

uključuje reke Rusije koje se ulivaju u Kaspijsko more. Haplogrupa DA-ES je, takođe, 

prisutna u najistočnijim delovima basena Crnog mora i južno u basenu Kaspijskog mora 

(Slika 11A). DA-BS haplogrupa preovlađuje u delu Crnomorskog sliva koji ne obuhvata tok 

Dunava, dok je u samom slivu Dunava retka (jedan haplotip je zabeležen na jednom lokalitetu 

u gornjem toku Dunava, dva haplotipa na tri lokaliteta u srednjem toku Dunava i pet 

haplotipova na dva lokaliteta u donjem toku Dunava) (Slika 11C). DA-INT haplotipovi imaju 

veoma difuznu distribuciju i veoma su retki. Naime, haplotipovi DaBS9 i DaBS10 su 

zabeleženi samo u slivu Džepske reke (Južna Srbija), dok su preostala dva DA-INT haplotipa 

(Da25 i DATR19) detektovana u pritoci gornjeg toka Dunava u Austriji i u istočnom delu 

crnomorskog basena u Turskoj, respektivno (Slika 11B). Filogeografska distribucija 

haplogrupa se u izvesnoj meri preklapa, što je najuočljivije u Srbiji, gde je zabeleženo 

prisustvo sve tri haplogupe. Nasuprot tome, u slivu Kaspijskog mora prisutna je samo DA-ES 

haplogrupa (Veličković i sar., 2023). 
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Slika 11. Median Joining mreža konstruisana na osnovu KR mtDNK sekvenci dunavskih haplogrupa. Krugovi su proporcionalni učestalosti haplotipova (iz 

ove disertacije ili preuzetih iz literaturnih izvora; Tabele 2 i 3 u Prilogu). Haplotipovi iz ove studije su uokvireni i označeni bold fontom. Broj mutacionih 

koraka je predstavljen crticama na spojnim linijama između haplotipova. Crni krugovi predstavljaju teorijski nedostajuće ili izumrle haplotipove. Mape 

prikazuju geografsku distribuciju haplotipova prikazanih na mreži (A – DA-ES haplotipovi, B – DA-INT haplotipovi, C – DA-BS haplotipovi). Naziv i redni 

broj lokaliteta iz Tabele 2 u Prilogu, odgovara broju i položaju lokaliteta na karti.  
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Topologija ML i BI filogenetskih stabala (Slika 12) potvrdila je “outgroup” poziciju S. 

salar u odnosu na ostale vrste roda Salmo, dok S. ohridanus zauzima bazalni položaj u 

odnosu na S. obtusirostris i kompleks potočne pastrmke. Analize ML i BI su rezultirale 

sličnim topologijama, koje su se generalno podudarale sa filogenetskim obrascima unutar 

kompleksa potočne pastrmke koji su uočeni na mreži haplotipova, uključujući i prisustvo tri 

haplogrupe unutar DA filogenetske linije. Vrednosti BS ponavljanja su generalno niske, ali 

znatno više kada se koriste podaci dobijeni od podskupa haplotipova svake filogenetske linije 

(Slika 13). Statistički nesignifikantne, ali vrednosti PP ≥ 0,80 su dobijene za monofiliju MA i 

AT, dok su podrške za DA, ME i DU filogenetske linije bile statistički značajne (PP ≥ 0,99). 

Takođe, unutar AT i AD filogenetskih linija, postojala je statistički značajna podrška za 

nekoliko manjih subklada. U okviru DA, identifikovane su tri haplogrupe sa nekoliko 

subklada koje su imale visoke statističke podrške (Slika 13). 

 

Slika 12. Skica ML/BI filogenetskog stabla konstruisana na osnovu KR mtDNK sekvenci. 

Klade koje karakterišu vrednosti BS ponavljanja > 50% i/ili vrednosti PP ≥ 0,90% su 

označene crvenom zvezdicom. Detaljna filogenija sa prikazanim vrednosti BS ponavljanja i 

aposteriornim verovatnoćama je prikazana na Slici 13.  

Takođe, na osnovu detaljnijeg filogenetskog stabla evidentno je da su haplotipovi iz 

ove studije grupisani u već poznate linije/haplogupe (AD, AT, DA-ES i DA-BS) i 

novoopisanu DA-INT haplogrupu (Slika 13). 

Alternativne topologije ML stablu prikazane su metodom dekompozicije stabla (eng. 

Split decomposition) (Slika 14). Haplotipovi su grupisani u 11 filogenetskih linija/haplogrupa, 

sa rearanžmanima prvenstveno prisutnim u blizini centra mreže (Slika 14). Filogenetske linije 

su dalje grupisane kao na filogenetskom stablu (AD – MA – ME; DA-BS – DA-INT – DA-

ES; AT – DU – AT-M). Generalno, grane koje vode do različitih linija su približnih dužina, 

osim dve duge grane koje povezuju divergentne TI i Dades linije sa centrom mreže. 

Alternativni rearanžmani su prisutni u okviru baza pojedinih filogenetskih linija, sa nekoliko 

haplotipova koji su formirali dalje podgrupe unutar filogenetskih linija (npr. ATM2 i ATM7 

unutar AT) (Slika 14) (Veličković i sar., 2023). 
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Slika 13. Filogenetsko stablo generisano korišćenjem Bajesove statistike (BI). Dužine grana predstavljaju supstitucije, dok skala prikazuje broj supstitucija po 

poziciji. Bajesove aposteriorne verovatnoće su prikazane plavom bojom iznad grana stabla, dok su ispod grana prikazane statističke podrške dobijene 

metodom najveće verodostojnosti (ML) (zelenom bojom). Ljubičastom bojom ispod grana prikazane su statističke podrške za ML stablo konstruisano od 

podskupa haplotipova (haplotipovi korišćeni za njegovu izradu su boldirani). Haplotipovi detektovani u ovoj disertaciji su uokvireni. 
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Slika 14. Metoda dekompozicije stabla filogenetskih linija kompleksa potočne pastrmke. Boje haplotipova odgovaraju različitim 

mitohondrijskim linijama kompleksa potočne pastrmke. Skala predstavlja nukleotidne supstitucije po mestu. 
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Analiza određivanja vremena divergencije rezultirala je hronogramom čija topologija 

odgovara topologiji ML/BI filogenetskog stabla. Razdvajanje kompleksa potočne pastrmke, S. 

obtusirostris i S. ohridanus u odnosu na najmlađeg zajedničkog pretka datirano je na 4,76 

mgod, dok je procenjeno vreme za najmlađeg zajedničkog pretka kompleksa potočne 

pastrmke datirano na 3,97 mgod (Tabela 10, Slika 15). Navedeno je praćeno daljom 

diverzifikacijom ancestralnih ME, AT i DA filogenetskih linija. Razdvajanje ancestralne ME 

linije na moderne AD, ME i MA linije započeto je pre 3,44 mgod. Sličan scenario odigrao se i 

pri razdvajanju unutar ancestralne AT linije, koje je započeto pre oko 3,23 mgod i praćeno je 

razdvajanjem između Dades i AT-M (pre 3,03 mgod), odnosno AT i DU linija (pre 2,62 

mgod). Diverzifikacija ancestralne dunavske linije (DA + TI) započeta je približno kao i kod 

ostalih predačkih linija unutar kompleksa potočne pastrmke, dok je diverzifikacija unutar 

moderne DA linije datirana za recentniji period. Naime, najmlađi zajednički predak DA-ES, 

DA-INT i DA-BS haplogrupa datiran je na 2,06 mgod, što je dalje praćeno diverzifikacijom 

unutar DA-BS haplogrupe i razdvajanjem DA-ES i DA-INT haplogrupa u približno istom 

vremenskom periodu (pre oko 1,7 mgod) (Tabela 10, Slika 15) (Veličković i sar., 2023). 
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Slika 15. Hronogram roda Salmo kalibrisan primenom fosilne i geološke kalibracije i relaksiranog modela molekulskog sata u programu BEAST 2. 95% HPD 

intervali pouzdanosti označeni su sivim pravougaonicima na čvorovima. Kalibracione tačke su označene crvenim strelicama. Procenjena srednja vremena 

divergencije su prikazana pored čvorova. Sve vrednosti su prikazane u milionima godina. Klade tretirane kao a priori monofiletičke su označene crnom 

zvezdicom, dok su klade sa vrednostima PP verovatnoća > 90% obeležene crvenom zvezdicom. 

 



4. Rezultati 

64 

 

Tabela 10. Odabrane vrednosti vremena divergencije do najmlađeg zajedničkog pretka za vremenski kalibrisanu filogeniju roda Salmo. 

 tri tačke kalibracije dve tačke kalibracije: 

S. immigaratus + S. ohridanus 

dve tačke kalibracije: 

S. immigaratus + S. derzhavini  

dve tačke kalibracije: 

S. ohridanus + S. derzhavini 

S. immigratus 11,39 [10,03; 13,38] 11,86 [10,09; 14,83] 11,60 [10,09; 14,06] 4,38 [2,20; 7,05] 

S. ohridanus 1,42 [0,69; 2,28] 1,75 [0,82; 2,83] 1,78 [0,70; 3,08] 0,89 [0,51; 1,35] 

S. obtusirostris 0,86 [0,22; 1,68] 1,10 [0,25; 2,17] 0,97 [0,24; 1,97] 0,49 [0,13; 0,94] 

BT 3,97 [2,34; 5,88] 5,22 [2,86; 8,02] 4,43 [2,39; 6,78] 2,27 [1,82; 3,05] 

ME + AD + MA 3,44 [1,86; 5.28] 4,45 [2,24; 7,12] 3,83 [1,89; 6,04] 1,93 [1,14; 2,82] 

AD 2,46 [1,35; 3,87] 3,15 [1,56; 5,03] 3,30 [1,55; 5,42] 1,32 [0,76; 1,96] 

MA 1,57 [0,61; 2,79] 1,98 [0,70; 3,53] 1,72 [0,62; 3,11] 0,88 [0,34; 1,50] 

ME 2,15 [1,03; 3,49] 2,72 [1,18; 4,54] 2,38 [1,05; 3,97] 1,18 [0,59; 1,84] 

AT + DU + Dades 3,23 [1,90; 4,77] 4,13 [2,22; 6,27] 3,59 [1,95; 5,51] 1,78 [1,16; 2,52] 

AT 2,36 [1,31; 3,55] 3,01 [1,60; 4,69] 2,64 [1,37; 4,14] 1,31 [0,82; 1,89] 

AT-M 2,17 [0,49; 4,10] 2,73 [0,67; 5,33] 2,27 [0,53; 4,53] 1,17 [0,31; 2,10] 

AT-M + Dades 3,03 [1,57; 4,69] 3,82 [1,80; 6,05] / 1,63 [0,76; 2,45] 

DU 1,77 [0,90; 2,75] 2,23 [1,08; 3,57] 1,96 [0,96; 3,14] 0,97 [0,54; 1,46] 

DA + Tigris 3,22 [1,90; 4,77] 4,06 [2,19; 6,25] 3,51 [1,88; 5,42] 1,78 [1,16; 2,52] 

DA 2,06 [1,12; 3,15] 3,06 [1,59; 4,75] 2,66 [1,35; 4,14] 1,33 [0,81; 1,91] 

DA-ES 1,42 [0,77; 2,22] 2,10 [1,07; 3,32] 1,85 [0,92; 2,91] 0,91 [0,54; 1,33] 

DA-BS 1,69 [0,89; 2,77] 2,48 [1,11; 4,03] 2,16 [0,97; 3,57] 1,09 [0,58; 1,68] 

DA-INT 1,11 [0,21; 1,82] 1,32 [0,28; 2,71] 1,15 [0,25; 2,43] 0,59 [0,15; 1,18] 
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4.1.2. Mikrosatelitska DNK  

Nakon inicijalnih analiza mikrosatelitskih podataka, utvrđeno je prisustvo nultih alela 

za lokus (Ssa85), koji je isključen iz daljih analiza. Takođe, uzorci koji su posedovali više od 

0,3 stope nasumičnog izostanka alela, kao i uzorci (odnosno jedinke), koji su u punorodnom 

srodstvu, isključeni su iz daljih analiza. Dakle, varijabilnost mikrosatelitske DNK procenjena 

je analizom 11 mikrosatelitskih lokusa. Procena populacione strukture u programu 

STRUCTURE izvršena je analizom 981 jedinke dok je za preostale analize (usled 

isključivanja tri populacije sa < 8 jedinki; videti poglavlje 3.2.4.2.) uključeno 966 jedinki.  

Za analizirane populacije detektovane su vrednosti bogatstva alela od 2,20 do 7,23; 

dok su se vrednosti očekivane heterozigotnosti kretale od 0,229 do 0,804. Najviše vrednosti 

bogatstva alela (7,23), utvrđene (0,854) i očekivane heterozigotnosti (0,804) detektovane su 

kod populacije sa lokaliteta Mlava, dok je najviša vrednost prosečnog broja alela po lokusu 

(10,55) zabeležena kod populacije sa lokaliteta Veliki Rzav (Tabela 11). Najniže vrednosti 

bogatstva alela (2,20), prosečnog broja alela po lokusu (2,36), utvrđene (0,252) i očekivane 

heterozigotnosti (0,229) detektovane su kod populacije sa lokaliteta Izubra. Odstupanje od 

Hardi-Vajnbergove ravnoteže je utvrđeno za populaciju sa lokaliteta Šaovice (Tabela 11).  

 

Tabela 11. Vrednost statističkih parametara za mikrosatelitsku DNK populacija potočne 

pastrmke iz Srbije i referentnih populacija. N – broj jedinki; HO – utvrđena heterozigotnost; 

HE – očekivana heterozigotnost; FIS – koeficijent inbridinga; A – prosečan broj alela po 

lokusu; Ar – bogatstvo alela.  

 

 

 

 
 
 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lokalitet mikrosatelitska DNK 

 N HO HE FIS A Ar 

Sliv Drine 

1. Boranjska reka 11 0,446 0,390 -0,099 3,00 2,79 

2. Ljuboviđa 18 0,495 0,495 0,029 5,00 3,88 

3. Rača 14 0,545 0,526 0,000 3,64 3,32 

4. Gračanica 19 0,565 0,523 -0,051 5,64 4,43 

5. Vapa 15 0,715 0,683 -0,012 6,45 5,49 

Sliv Kolubare 

6. Povlenska reka 15 0,370 0,367 0,027 3,09 2,65 

7. Gradac 20 0,745 0,722 -0,007 10,18 6,56 

Sliv Zapadne Morave 

8. Đetinja 19 0,507 0,514 0,040 6,55 4,56 

9. Katušnica 20 0,600 0,610 0,043 5,73 4,48 

10. Veliki Rzav 20 0,718 0,784 0,109 10,55 7,14 

11. Panjica 18 0,444 0,425 -0,016 4,09 3,23 

12. Tolišnica 18 0,364 0,376 0,061 3,73 3,15 

13. Brvenica 18 0,581 0,590 0,044 7,00 5,18 

14. Maglička reka - - - - - - 

15. Bresnička reka 18 0,511 0,466 -0,065 4,91 3,93 

16. Studenica 20 0,509 0,539 0,082 6,36 4,67 

17. Izubra 13 0,252 0,229 -0,058 2,36 2,20 

18. Brevina 17 0,658 0,583 -0,097 5,00 4,17 

19. Gokčanica 17 0,626 0,604 -0,006 5,91 4,78 

20. Samokovska reka 17 0,687 0,705 0,055 8,36 6,25 

21. Brzećka reka 10 0,591 0,656 0,152 6,73 6,08 
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Tabela 11. Nastavak. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lokalitet mikrosatelitska DNK 

 N HO HE FIS A Ar 

Sliv Južne Morave 

22. Štavska reka 18 0,485 0,448 -0,054 4,82 3,55 

23. Sokobanjska Moravica 18 0,697 0,701 0,035 7,73 5,90 

24. Toplodolska reka 17 0,503 0,468 -0,044 4,27 3,36 

25. Visočica  20 0,600 0,602 0,028 7,82 5,37 

26. Dojkinačka reka 19 0,603 0,580 -0,013 6,64 5,07 

27. Vodenička reka 16 0,369 0,384 0,071 3,91 3,21 

28. Dursunska reka 18 0,480 0,440 -0,061 3,73 3,24 

29. Bistrička reka 18 0,534 0,478 -0,088 3,36 3,04 

30. Vlasina 19 0,435 0,443 0,045 4,64 3,63 

31. Polomska reka - - - - - - 

32. Vučja reka 18 0,611 0,646 0,083 4,45 3,93 

33. Jerma gornji tok 20 0,650 0,634 -0,000 4,91 3,96 

34. Jerma donji tok 11 0,769 0,732 -0,002 6,73 5,92 

35. Jelašnička reka 14 0,403 0,391 0,009 4,00 3,30 

36. Garvanica 21 0,383 0,366 -0,021 3,64 2,98 

37. Masurička reka 20 0,504 0,507 0,031 5,55 4,16 

38. Vrla 16 0,500 0,516 0,064 4,45 3,75 

39. Šaovice 20 0,850 0,696 -0,197 5,27 4,30 

Sliv Velike Morave       

40. Resava 19 0,636 0,629 0,015 6,91 5,24 

Direktne pritoke Dunava 

41. Mlava 20 0,854 0,804 -0,038 10,45 7,23 

42. Krupaja 20 0,764 0,787 0,055 9,55 6,80 

43. Kožica 15 0,533 0,488 -0,058 4,18 3,59 

44. Vratna 17 0,524 0,544 0,068 4,82 3,91 

Sliv Timoka 

45. Zlotska reka 17 0,401 0,371 -0,051 3,09 2,74 

46, Mirovštica 16 0,415 0,402 -0,000 3,64 3,11 

47. Janjska reka 18 0,636 0,567 -0,092 5,55 4,44 

Sliv Vardara 

48. Tripušnica 13 0,517 0,445 -0,122 2,64 2,53 

Sliv Strume 

49. Lisinska reka 22 0,593 0,591 0,022 5,36 4,12 

50. Ljubatska reka 19 0,566 0,611 0,101 5,82 4,53 

51. Dragovištica 20 0,653 0,648 0,019 6,36 4,84 

52. Brankovačka reka 21 0,589 0,615 0,067 6,09 4,49 

Ribnjačke populacije 

53. ribnjak Panjica 15 0,818 0,769 -0,030 8,09 6,52 

54. ribnjak S. Moravica  16 0,790 0,784 0,025 8,55 6,70 

55. ribnjak Jerma  9 0,717 0,663 -0,023 5,36 5,17 

Referentne populacije 

56. ribnjak Češka - - - - - - 

57. ribnjak Danska 10 0,799 0,762 0,005 6,73 6,28 

58. Atersko jezero 8 0,761 0,663 -0,082 5,18 5,18 

59. Trebišnjica 20 0,777 0,773 0,020 8,27 6,26 

60. Radika 11 0,587 0,563 0,006 4,73 4,26 

 Ʃ 966      
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Test poređenja parnih vrednosti indeksa genetičke diferencijacije (FST), pokazao je 

statistički značajne razlike između najvećeg broja parova populacija, dok su statistički 

neznačajne vrednosti karakterisale 20 parova populacija (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu). 

Vrednosti FST indeksa su varirale od 0,002 do 0,606 (Tabela 4 u Prilogu). Najviše vrednosti 

FST indeksa zabeležene su za parove populacija od kojih je jedna bila sa lokaliteta Izubra (sliv 

Zapadne Morave), a druga iz Zlotske reke (sliv Timoka; FST = 0,606), Tripušnice (sliv 

Vardara; FST = 0,584), Mirovštice (sliv Timoka; FST = 0,562), Vodeničke reke (sliv Južne 

Morave; FST = 0,518) i Tolišnice (sliv Zapadne Morave; FST = 0,503). Najniže, ujedno i 

statistički neznačajne vrednosti, zabeležene su za parove populacija iz sliva Strume 

(Ljubatska reka i Dragovištica, FST = 0,002; Ljubatska reka i Brankovačka reka, FST = 0,002). 

Niske vrednosti utvrđene su za populacije sa lokaliteta Vučja reka i Jerma gornji tok (sliv 

Južne Morave; FST = 0,014), populacije sa lokaliteta Mlava i Krupaja (direktna pritoka 

Dunava, FST = 0,017), ali i za dve ribnjačke populacije (ribnjak Panjica i ribnjak Sokobanjska 

Moravica, FST = 0,014) (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu).  

Navedeni rezultati evidentne diferencijacije populacija, takođe su potvrđeni i preko 

DAS distanci, koje su iznosile od 0,001 do 0,874 (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu). Najviša 

vrednost DAS distanci zabeležena je za populacije sa lokaliteta Jerma gornji tok i Zlotska reka 

(sliv Južne Morave i sliv Timoka, respektivno), praćena vrednošću za populacije iz Zlotske 

reke i Tripušnice (sliv Timoka i Vardara, respektvno, DAS = 0,866). Visoke vrednosti su 

zabeležene i za parove populacija koje, takođe, potiču iz različitih slivova (Povlenska reka i 

Jerma gornji tok, DAS = 0,859; Vučja reka i Zlotska reka, DAS = 0,846; Štavska reka i Vučja 

reka, DAS = 0,834; Đetinja i Jerma gornji tok, DAS = 0,822). Sa druge strane, najniže vrednosti 

su zabeležene za tri para populacija iz sliva Strume (DAS = 0,001- 0,028), dve introgresirane 

populacije sliva Južne Morave (Vučja reka i Jerma gornji tok, DAS = 0,031), kao i u dve 

ribnjačke populacije sa teritorije Srbije (ribnjak Panjica i ribnjak Sokobanjska Moravica, DAS 

= 0,084) (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu).  
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Slika 16. Toplotna mapa (eng. heat map) FST vrednosti (iznad dijagonale) i vrednosti DAS 

distanci (ispod dijagonale) izračunatih za parove populacija na osnovu mikrosatelitskih 

podataka. Vrednosti za parove populacija predstavljene su bojama čiji su opsezi prikazani na 

skali. 

 

U programu STRUCTURE analizirano je 60 populacija. U prvom koraku analize, 

primenom ΔK metode (Evanno i sar., 2005) utvrđeno je da ΔK dostiže maksimalnu vrednost 

za K = 2 (Tabela 5 u Prilogu), odnosno da su populacije podeljene u dve grupe (Slika 17). 

Prvu grupu (dominantno crvena) sačinjava 39 populacija iz sliva Dunava sa teritorije Srbije, 

dok drugu grupu (dominantno plava) čine refrentne AT i AD populacije, populacije iz 

Egejskog sliva, ribnjačke populacije i osam populacija iz Dunavskog sliva, odnosno ukupno 

21 populacija. U drugom hijerarhijskom koraku, iz prve, dominantno crvene dunavske grupe 

daljim strukturiranjem su otkrivena 24 klastera. U drugoj grupi, populacije su podeljene u dva 

klastera (tamno plavi i ljubičasti). Tamno plavi klaster uključuje pet populacija iz Dunavskog 

sliva, populaciju iz sliva Vardara, ribnjačke populacije, AT i AD referentne populacije, dok 

ljubičasti klaster čine populacije iz sliva Strume i tri populacije iz Dunavskog sliva. U trećem 

i četvrtom hijerarhijskom koraku, uočena je dalja diferencijacija dunavskih populacija, koje 

su u drugom koraku podeljene na 24 klastera. Tokom trećeg i četvrtog koraka, uočena je dalja 

diferencijacija i u klasterima koje su činile populacije iz tamno plave grupe, kao i u 

ljubičastom klasteru. U poslednjem, petom hijerarhijskom koraku, prikazana je 
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subdiferencijacija populacije sa lokaliteta Veliki Rzav, dok u narednim koracima, dalje 

subdiferencijacije u okviru ostalih klastera nije bilo (Slika 17; Tabela 5 u Prilogu). 

U drugu STRUCTURE analizu uključena je 41 populacija, konkretno, 39 populacija 

dominantno dunavske grupe iz prvog koraka STRUCTURE analize celokupnog uzorka i dve 

populacije sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Jadranskog sliva. U prvom 

hijerarhijskom koraku, populacije su raspoređene u 24 klastera (Slika 18), odnosno ΔK je 

dostigao maksimalnu vrednost za K = 24 (Tabela 6 u Prilogu). Populacije iz Dunavskog sliva 

čine 23 klastera, dok se u okviru posebnog klastera nalazi populacija sa lokaliteta Tripušnica i 

referentna AD populacija sa lokaliteta Radika (Slika 18). U drugom hijerarhijskom koraku, 

uočena je dalja diferencijacija populacija iz sliva Dunava, kao i diferencijacija na dve 

populacije sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Jadranskog sliva (Tripušnica i 

Radika). Treći hijerarhijski korak karakterisala je dalja diferencijacija nekoliko dunavskih 

populacija (Dursunska i Bistrička reka; Vlasina, Polomska reka i Garvanica) i 

subdiferencijacija (K = 2) populacija sa lokaliteta Brzećka reka i Samokovska reka. U 

narednim koracima, dalje subdiferencijacije u okviru ostalih klastera nije bilo (Slika 18, 

Tabela 6 u Prilogu). 

Treća hijerarhijska STRUCTURE analiza uključivala je 46 populacija, odnosno 39 

populacija dominantno dunavske grupe iz prvog koraka STRUCTURE analize celokupnog 

uzorka i sedam populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Egejskog sliva. U 

prvom hijerarhijskom koraku, ΔK je dostigao maksimalnu vrednost za K = 2 (Tabela 7 u 

Prilogu), odnosno populacije su raspoređene u dve grupe (Slika 19). Prvu, dominantno crvenu 

grupu, sačinjava 39 populacija iz Dunavskog sliva, dok drugu, dominantno narandžastu 

grupu, čine četiri populacije iz sliva Strume i tri populacije iz Dunavskog sliva. Poređenjem 

sa STRUCTURE analizom celog uzorka (Slika 17), iste populacije su detektovane u okviru 

dominantno dunavskog klastera prvog hijerarhijskog koraka u obe analize (Slika 17, 19). U 

drugom hijerarhijskom koraku, iz prve, dominantno crvene, dunavske grupe daljim 

strukturiranjem detektovana su 24 klastera, dok su u drugoj, dominantno narandžastoj grupi, 

detektovana dva klastera, jedan oker boje, koji uključuje populacije iz sliva Strume i drugi 

zelene boje koji uključuje populacije iz Dunavskog sliva sa lokaliteta Vučja reka, Jerma 

gornji tok i Jerma donji tok. Treći hijerarhijski korak je karakterisala dalja diferencijacija 

populacija iz Crnomorskog Dunavskog sliva. U četvrtom hijerarhijskom koraku i ove 

STRUCTURE analize, uočena je subdiferencijacija populacija sa lokaliteta Brezećka reka i 

Samokovska reka, dok dalje subdiferencijacije u okviru ostalih klastera nije bilo (Tabela 7 u 

Prilogu). 

Četvrta hijerarhijska STRUCTURE analiza uključivala je 39 populacija dominantno 

dunavske grupe iz prvog koraka STRUCTURE analize celokupnog uzorka i 12 populacija sa 

dominantnim prisustvom alela poreklom iz Atlantskog sliva; ukupno 51 populacija. U prvom 

hijerarhijskom koraku, analizirane jedinke su podeljene na svetlo narandžastu grupu 

populacija iz Dunavskog sliva i svetlo plavu grupu koju čini 15 populacija, odnosno četiri AT 

referentne populacije, tri ribnjačke populacije i osam populacija iz Dunavskog sliva (K = 2; 

Tabela 8 u Prilogu, Slika 20). Za razliku od prethodno sprovedenih STRUCTURE analiza (39 

populacija; Slika 17, 19) u ovoj analizi u okviru dominantno dunavske grupe nalazi se 36 

populacija iz Dunavskog sliva. U drugom hijerarhijskom koraku, prva, svetlo narandžasta 

grupa, podeljena je na 25 klastera, dok je druga, svetlo plava podeljena na dva klastera, 

odnosno populacije sa lokaliteta Zlotska reka i Mirovštica su činile ljubičasti klaster u odnosu 

na ostalih 13 populacija koje su činile dominantno tamno plavi klaster. U trećem 

hijerarhijskom koraku, uočena je dalja diferencijacija populacija iz Dunavskog sliva (koje su 
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podeljene u 25 klastera u drugom koraku); jedinke sa lokaliteta Zlotska reka i Mirovštica 

(ljubičast klaster drugog koraka) su podeljene u posebne klastere, dok su jedinke iz tamno 

plave grupe drugog koraka podeljene u klaster koji čini pet populacija iz Crnomorskog 

Dunavskog sliva (dominantno tamno crveni) i klaster sačinjen od AT referentnih, ribnjačkih i 

populacije sa lokaliteta Šaovice (dominantno svetlo zeleni). U četvrtom i petom 

hijerarhijskom koraku evidentna je dalja diferencijacija populacija iz tamno crvenog i svetlo 

zelenog klastera, kao i dalja subdiferencijacija populacija sa lokaliteta Samokovska reka, 

Brzećka reka, Veliki Rzav, Šaovice, i referentnih/ribnjačkih AT populacija. Dalje 

subdiferencijacije u ostalim klasterima nije bilo (Slika 20, Tabela 8 u Prilogu). 

Pregledom rezultata četiri hijerarhijske STRUCTURE analize, od 47 analiziranih 

populacija Dunavskog sliva, u okviru 26 populacija nije uočen ili je uočen izrazito nizak nivo 

introgresije alelima poreklom iz linija alohtonog porekla. U populaciji iz sliva Vardara (reka 

Tripušnica) prisutni su aleli jadranskog porekla. Sa druge strane, kod četiri populacije sliva 

Strume nije uočena introgresija alelima alohtonog porekla, dok su tri ribnjačke populacije 

dominantno introgresirane alelima AT porekla (Slika 17, 18, 19, 20). 
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Slika 17. Procena populacione strukture 60 populacija potočne pastrmke na osnovu mikrosatelitskih podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE 

analize. Bele linije razdvajaju analizirane populacije. Najverovatniji broj grupa (K) analiziranog uzorka zasnovan je na ΔK metodi.  
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Slika 18. Procena populacione strukture dominantno dunavske grupe populacija i populacija 

sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Jadranskog sliva, na osnovu mikrosatelitskih 

podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE analize. Bele linije razdvajaju analizirane 

populacije. Najverovatniji broj grupa (K) analiziranog uzorka zasnovan je na ΔK metodi.  
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 Slika 19. Procena populacione strukture dominantno dunavske grupe populacija i populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Egejskog sliva, na 

osnovu mikrosatelitskih podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE analize. Bele linije razdvajaju analizirane populacije. Najverovatniji broj grupa (K) 

analiziranog uzorka zasnovan je na ΔK metodi.  
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Slika 20. Procena populacione strukture dominantno dunavske grupe populacija i populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz 

Atlantskog sliva, na osnovu mikrosatelitskih podataka, upotrebom hijerarhijske STRUCTURE analize. Bele linije razdvajaju analizirane 

populacije. Najverovatniji broj grupa (K) analiziranog uzorka zasnovan je na ΔK metodi. 
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4.2. Genetička struktura matičnog jata ribnjaka „Panjica“ 

Rezultati analize kontrolnog regiona mtDNK jedinki potočne pastrmke pokazali su da 

je u populaciji ribnjaka „Panjica“ detektovano sedam KR mtDNK haplotipova, od kojih su 

četiri u okviru DA-ES haplogrupe, a tri u okviru AT filogenetske linije (Tabela 12). Od 

ukupno 141 analizirane jedinke, kod 108 (76,6%) su detektovani DA-ES haplotipovi, dok su 

kod preostale 33 jedinke (23,4%) detektovani AT haplotipovi. Najzastupljeniji haplotip je 

Da28, sledi ATcs3, zatim dva haplotipa sličnih učestalosti (Da1c i Da1a), dok su preostali 

haplotipovi zabeleženi kao pojedinačni nalazi (Tabela 12, 13). Haplotipovi Da28 i Da1a 

registrovani su i u referentnoj dunavskoj populaciji iz reke Panjice (Tabela 13). Haplotipovi 

AT filogenetske linije zabeleženi u matičnom jatu ribnjaka „Panjica“ karakteristični su za 

domestifikovane – ribnjačke populacije. Detektovani AT haplotipovi matičnog jata ribnjaka 

„Panjica“, prisutni su i u referentnim populacijama, zajedno sa još jednim haplotipom 

(ATcs2), takođe ribnjačkog porekla (Tabela 13).  

Tabela 12. Učestalost KR mtDNK haplotipova, LDH alela i genotipova, kao i vrednost 

statističkih parametara za mikrosatelitsku DNK jedinki matičnog jata ribnjaka „Panjica“. 

Vrednost inbriding koeficijenta (FIS) nije pokazala statistički značajna odstupanja od Hardi-

Vajnbergove ravnoteže (HWE). N – broj jedinki; HO – utvrđena heterozigotnost; HE – 

očekivana heterozigotnost; FIS – koeficijent inbridinga sa statističkim značajnostima (**P < 

0,01; ***P < 0,001); A – broj alela po lokusu; Ar – bogatstvo alela. 

KR mtDNK 

Učestalost KR mtDNK haplotipova 

 N  

Da28 58 (41,13%) 

Da1c 27 (19,15%) 

Da1a 21 (14,89%) 

Da2a 2 (1,42%) 

ATcs1 1 (0,71%) 

ATcs3 31 (21,99%) 

ATcs4 1 (0,71%) 

LDH gen 

LDH aleli 

 N  

alel 100  210/282 (74,47%) 

alel 90  72/282 (25,53%) 

LDH genotipovi 

 N  

100/100 81/141 (57,45%) 

90/90  12/141 (8,51%) 

90/100 48/141 (34,04%) 

LDH gen 

HO 0,340 

HE 0,382 

FIS 0,108 

A 2 

mikrosatelitska DNK 

HO 0,682 

HE 0,666 

FIS -0,019*** 

A 8,583 

Ar 4,583 ± 0,65 
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Tabela 13. Učestalost KR mtDNK haplotipova, LDH genotipova, kao i vrednost statističkih parametara za mikrosatelitsku DNK matičnog jata 

ribnjaka „Panjica“ i referentnih populacija. Grupe matičnog jata ribnjaka „Panjica“: Grupa 1 (autohtone jedinke koje karakteriše DA mtDNK 

haplotip, 100/100 genotip i > 0,99% dunavskih alela mikrosatelitske DNK), Grupa 2 (hibridne jedinke koje pokazuju neusaglašenost na 

različitim genetičkim markerima), Grupa 3 (alohtone jedinke koje karakteriše AT mtDNK haplotip, 90/90 genotip i > 0,99% atlantskih alela 

mikrosatelitske DNK).  

N – broj jedinki; HO – utvrđena heterozigotnost; HE – očekivana heterozigotnost; FIS – koeficijent inbridinga sa statističkim značajnostima (**P < 

0,01; ***P < 0,001); A – broj alela po lokusu; Ar – bogatstvo alela. 

 

 

Populacija N Učestalost mtDNK haplotipova LDH-C1* genotipovi mikrosatelitska DNK 

  Da28 Da1c Da1a Da2a ATcs1 ATcs2 ATcs3 ATcs4 90/90 90/100 100/100 HO HE FIS A Ar 

reka Panjica 20 10  10         0,408 0,389 -0,023*** 3,833 3,698 ± 0,60 

ribnjak Panjica 

Grupa 1 
70 36 22 12        70 0,655 0,614 -0,059*** 4,583 4,583 ± 0,66 

ribnjak Panjica 

Grupa 2 
66 22 5 9 2   27 1 7 48 11 0,701 0,682 -0,021*** 7,333 6,392 ± 0,88 

ribnjak Panjica 

Grupa 3 
5     1  4  5   0,800 0,682 -0,064*** 4,667 3,247 ± 0,21 

ribnjak 

Braduljica 
13     2 3 7 1    0,763 0,736 0,003** 6,500 6,500 ± 0,72 

ribnjak Danska 10       8 2    0,799 0,755 -0,006*** 6,500 6,310 ± 0,76 

Atersko jezero  8     1 7      0,708 0,618 -0,081*** 4,917 4,920 ± 0,60 

Trebišnjica  10     1 5 2 2    0,767 0,733 0,007 6,667 6,670 ± 0,83 

∑ 202 68 27 31 2 5 15 48 6  
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Na osnovu RFLP analize LDH gena, autohtoni alel 100 je prisutan kod 74,5% jedinki 

ribnjaka „Panjica“, dok je alohtoni alel 90 detektovan kod 25,5% jedinki (Tabela 12). 

Učestalost genotipova 90/90, 90/100 i 100/100 iznosila je 8,5%, 34,0% i 57,5%, respektivno 

(Tabela 12, Slika 21). Detektovane vrednosti genetičkog diverziteta LDH gena reflektuju 

prisustvo hibridnih jedinki u matičnom jatu, dok su vrednosti inbriding koeficijenta statistički 

neznačajne.  

 

Slika 21. Restrikcija LDH gena (428 bp) BseLI enzimom. Uzorci koji pripadaju dunavskoj 

liniji ostaju neisečeni, u pitanju su homozigoti za alel 100 (genotip 100/100). Uzorci atlantske 

linije su homozigoti za alel 90 (genotip 90/90), koji je isečen na dva fragmenta dužine 353 i 

75 bp (fragmenti dužine 75 bp su suviše kratki i nisu jasno uočljivi na gelu). Hibridne jedinke 

su heterozigoti sa alelima 90 i 100 (genotip 90/100). 

 

Nakon inicijalne analize mikrosatelitskih podataka, nulti aleli nisu detektovani u 

uzorku, niti je zabeleženo odstupanje od HWE, odnosno sve populacije su u genetičkoj 

ravnoteži. 

Vrednosti parametara genetičkog diverziteta (HO, HE, A i Ar) najniže su u populaciji iz 

reke Panjice, dok su u ribnjačkim populacijama zabeležene evidentno više vrednosti (Tabela 

13). 

Na osnovu rezultata STRUCTURE analize, utvrđeno je da ΔK dostiže maksimalnu 

vrednost za K = 2 (Tabela 9 u Prilogu), odnosno da su populacije jasno podeljene u grupe koje 

korespondiraju dunavskom i atlantskom poreklu (Slika 22). Prvu grupu (Slika 22; označena 

crvenom bojom) činile su jedinke iz reke Panjice, i ova grupa je okarakterisana kao dunavska. 

Drugu grupu činile su jedinke iz ribnjaka Braduljica, ribnjaka iz Danske, Aterskog jezera i 

reke Trebišnjice (Slika 22, označena plavom bojom), i ova grupa je okarakterisana kao 

atlantska. 
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Slika 22. Procenjena populaciona struktura u STRUCTURE analizi mikrosatelitske DNK. Bele linije razdvajaju analizirane populacije. Najverovatniji broj 

grupa (K) analiziranih uzoraka zasnovan je na ΔK metodi; u narednim koracima, dalje subdiferencijacije u okviru svake od grupa nije bilo. Struktura 

populacije matičnog jata ribnjaka „Panjica“ je uvećana i prikazana između strelica, pri čemu svaka kolona predstavlja jedinku (broj ispod kolone odgovara 

šifri jedinke iz Tabele 10 u Prilogu). Crvena boja ilustruje genetički udeo DA, a plava AT alela. 
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Jedinke matičnog jata ribnjaka „Panjica“ su raspoređene u obe grupe, pri čemu kod 

većine (104 jedinke, 73,8% matičnog jata) nije zabeleženo prisustvo AT alela (> 0,99 DA 

alela), odnosno detektovana je niska introgresija AT alela – dve jedinke su posedovale 0,97 i 

0,88 udela DA alela, respektivno (Slika 22, 23, Tabela 10 u Prilogu). Sve jedinke raspoređene 

u prvu, dunavsku grupu imale su autohtoni DA mtDNK haplotip, međutim, među njima 32 

jedinke imale su heterozigotni LDH genotip, a tri su bile homozigoti za LDH 90 alel. U 

ostatku uzoraka, devet jedinki je imalo nivoe introgresije AT alelima u rasponu od 0,49 do 

0,82 i AT haplotipove. Takođe, svi tipovi LDH zigotnosti, uključujući LDH 100 homozigote 

su bili prisutni unutar ove hibridne grupe (Slika 22, 23, Tabela 10 u Prilogu). Preostalih 26 

jedinki pripadalo je atlantskom klasteru, sa udelom DA alela ispod 0,07. Ove jedinke su 

pretežno imale AT poreklo i na drugim markerima (KR mtDNK i LDH; Slika 23). 

U cilju utvrđivanja autohtonog genetičkog udela, nakon sprovedenih analiza 

(sekvenciranje KR mtDNK, RFLP analiza LDH gena i STRUCTURE analiza mikrosatelitskih 

lokusa), jedinke ribnjaka „Panjica“ raspoređene su u tri grupe (Tabela 13; Tabela 10 u 

Prilogu; Slika 23). 

Prva, Grupa 1, obuhvatala je 70 autohtonih jedinki, odnosno jedinke koje poseduju 

DA KR mtDNK haplotip, 100/100 LDH genotip i izuzetno visok udeo DA alela (> 0,99). 

Grupa 2 uključivala je 66 jedinki koje su bile hibridi ili su pokazivale neusaglašenost na 

različitim genetičkim markerima. Grupa 3 se sastojala od pet alohtonih jedinki koje su nosile 

AT KR mtDNK haplotip, 90/90 LDH genotip i izuzetno visok udeo AT alela (> 0,99), (Tabela 

13; Tabela 10 u Prilogu; Slika 23). 

Na osnovu analize srodničkih odnosa 70 jedinki Grupe 1 matičnog jata ribnjaka 

„Panjica“ identifikovano je 11 punorodnih familija. Svaku identifikovanu punorodnu familiju 

činile su dve jedinke. Sedam punorodnih familija karakterisale su „Prob (Inc.)“ vrednosti više 

od 0,500 i „Prob (Exc.)“ vrednosti niže od 0,500 (Tabela 11 u Prilogu). 
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Slika 23. mtDNK haplotip, LDH genotip i udeo dunavskih alela mikrosatelitske DNK kod jedinki matičnog jata ribnjaka „Panjica“. Crvenom 

bojom je prikazan DA genetički udeo, a plavom AT genetički udeo. Kolone predstavljaju jedinke koje su analizirane na tri genetička markera 

(šifre jedinki i grupe kojima one pripadaju odgovaraju broju jedinke i dodeljenoj grupi u Tabeli 10 u Prilogu).
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4.3. ESHIPPOsalmo model 

Primenom ordinacionog procesa UMAP modela izdvojeni su glavni diskriminirajući 

parametri ESHIPPOsalmo modela za procenu održivog korišćenja i prioriteta konzervacije 

analiziranih populacija potočne pastrmke (Slika 24, 25). Populacije sa 46 lokaliteta su 

ordinirane primenom UMAP modela u dvodimenzionalnom prostoru (Slika 24) i raspoređene 

u četiri klastera pomoću Stablo odlučivanja algoritma (Slika 25). Na podelu populacija u 

klastere, kao i na njihov položaj u UMAP prostoru primarno su uticali ugrožavajući faktori na 

diverzitet, koji su definisani akronimom „HIPPO“. Prisustvo alohtonih filogenetskih linija 

kompleksa potočne pastrmke (parametar I; Slika 25) izdvaja se kao glavni parametar koji je 

uticao na razdvajanje populacija u četiri klastera. Na Slici 24 je jasno definisan gradijent i to: 

sa leve strane (Klaster 0 koji čine 15 lokaliteta sa ocenom 1, parametra I) ka desnoj strani 

(Klasteri 1, 2 i 3 koji čine 31 lokalitet sa ocenom 5, parametra I) UMAP prostora.  

 

Slika 24. Grupisanje analiziranih populacija primenom ordinacionog procesa UMAP modela. 

Četiri identifikovana klastera korišćenjem Stablo odlučivanja algoritma su označeni različitim 

bojama. Analizirane populacije su prikazane rednim brojevima u UMAP prostoru, koji 

korespondiraju rednom broju i nazivu lokaliteta iz Tabele 14. Klaster duž donjeg levog dela 

UMAP prostora (plava boja) karakteriše se prisustvom alohtonih filogenetskih linija potočne 

pastrmke, nasuprot klasterima koji se nalaze u gornjem desnom uglu (narandžasti, zeleni i 

crveni).  
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U donjoj levoj strani UMAP prostora (Klaster 0) grupisano je 17 populacija sa 

prisustvom alohtonih filogenetskih linija, nasuprot gornjoj desnoj strani u kojoj se izdvajaju 

preostala tri klastera. Populacije koje se ne nalaze u okviru zaštićenog područja (ili je manje 

od 50% populacije u zaštićenom području; parametar pa; Slika 24) grupisane su u Klastere 2 i 

3, koji se nalaze u gornjem desnom uglu UMAP prostora. Klaster 1, koji se nalazi uz Klastere 

2 i 3, čine populacije sa 12 lokaliteta koje su gotovo kompletno u okviru zaštićenog područja 

(Slika 24). Takođe, fragmentacija staništa (parametar fe; Slika 25) je identifikovana kao jedan 

od značajnih parametara za raspodelu populacija u Klastere 2 (populacije sa osam lokaliteta 

na kojima je zabeležena fragmentacija staništa) i 3 (populacije sa devet lokaliteta na kojima 

nije prisutna fragmentacija staništa) (Slika 24). Ostvarena produkcija (parametar ap) i 

destrukcija staništa (parametar de) su parametri koji su doprineli raspodeli populacija u 

Klaster 2; međutim, odnose se samo na dodatnu diferencijaciju populacija unutar pomenutog 

klastera. 

 

Slika 25. Šematski prikaz rezultata Stablo odlučivanja algoritma kojim su detektovani 

najbitniji parametri za grupisanje analiziranih populacija u klastere na Slici 24. I – prisustvo 

alohtonih vrsta i/ili filogenetskih linija; pa – procenat prisustva populacije u zaštićenom 

području; fe – fragmentacija (i izolacija) staništa; ap – ostvarena produkcija; de –destrukcija 

staništa. 

Na osnovu ukupnog broja bodova ESHIPPOsalmo modela procenjen je nivo 

održivosti analiziranih populacija (Tabela 14), dok je prostorni raspored i prikaz održivosti 

populacija na teritoriji Srbije prikazan na Slici 26.  
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Tabela 14. Rezultati ESHIPPOsalmo modela za procenu održivosti istraživanih populacija potočne pastrmke. Klaster UMAP modela – ordinacija populacija u klastere na 

osnovu UMAP analize (Slika 24). 

Ekološka specijalizacija vrste (ES): h – stanište, d – ishrana, rs – reproduktivni sistem, lc – životni ciklus, bs – veličina tela, re – nivo izolacije populacije; Genetičke Strukture 

populacije (GS): ps – filogeografska struktura populacije; Indeks lokalne održivosti populacija (ILSFP): pd – gustina populacije, ap – ostvarena produkcija, nAge – broj 

uzrasnih klasa, Lmean – prosečna zabeležena dužina jedinki u populaciji, pa – procenat prisustva populacije u zaštićenom području; HIPPO faktori: H – promena staništa (bez 

fragmentacije), de – destrukcija staništa, fe – fragmentacija (i izolacija) staništa, I – alohtone vrste i/ili filogenetske linije, P – zagađenje, P – rast humane populacije, O – 

eksploatacija. 

  klaster 

UMAP 

modela 

 

ES 

 

∑ ES 

 

GS 

 

ILSFP 

 

∑ ILSFP 

 

HIPPO 

 

∑ HIPPO 

 

∑  

nivo 

održivosti 

populacije h d rs lc bs re pd ap nAge Lmean pa H I P P 0 

1. Boranjska reka 3 5 3 5 3 5 3 24 3 1 3 3 1 1 9 5 5 5 5 5 5 5 35 71 visok 

2. Ljuboviđa 2 5 3 5 3 5 3 24 3 3 1 3 3 1 11 3 5 3 5 5 3 3 27 65 umeren 

3. Rača 1 5 3 5 3 5 3 24 3 1 3 1 1 3 9 5 5 5 5 5 5 5 35 71 visok 

4. Gračanica 1 5 3 5 3 5 5 26 3 1 1 1 1 5 9 1 5 3 5 5 5 5 29 67 umeren 

5. Vapa 1 5 3 5 3 5 3 24 3 3 3 5 1 3 15 5 5 5 5 5 5 5 35 77 visok 

6. Povlenska reka 3 5 3 5 3 5 3 24 3 3 5 3 1 1 13 5 5 5 5 5 5 5 35 75 visok 

7. Gradac 0 5 3 5 3 5 3 24 1 1 3 3 3 3 13 3 5 5 1 5 5 3 27 65 umeren 

8. Đetinja 3 5 3 5 3 5 5 26 3 3 5 3 1 3 15 3 5 3 5 5 3 5 29 73 visok 

9. Katušnica 1 5 3 5 3 5 3 24 5 1 3 3 1 3 11 5 5 5 5 5 3 5 33 73 visok 

10. Veliki Rzav 0 5 3 5 3 5 3 24 1 1 3 3 3 5 15 5 5 5 1 5 5 3 29 69 umeren 

11. Panjica 1 5 3 5 3 5 3 24 3 3 3 3 1 3 13 5 5 5 5 5 5 5 35 75 visok 

12. Tolišnica 2 5 3 5 3 5 5 26 5 1 1 3 1 1 7 3 5 3 5 5 5 5 31 69 umeren 

13. Brvenica 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 3 1 3 11 5 5 5 1 5 5 5 31 69 umeren 

14. Maglička reka 2 5 3 5 3 5 5 26 3 1 1 3 1 1 7 3 3 3 5 3 5 5 27 63 umeren 

15. Bresnička reka 3 5 3 5 3 5 5 26 3 1 3 1 1 1 7 5 5 5 5 5 5 5 35 71 visok 

16. Studenica 1 5 3 5 3 5 5 26 3 1 3 3 1 5 13 3 5 3 5 5 5 3 29 71 visok 

17. Izubra 1 5 3 5 3 5 3 24 3 3 1 1 1 5 11 5 5 5 5 5 5 5 35 73 visok 

18. Brevina 1 5 3 5 3 5 1 22 3 3 3 3 1 5 15 5 5 5 5 5 5 5 35 75 visok 

19. Gokčanica 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 3 1 1 9 5 5 5 1 5 5 5 31 67 umeren 

20. Samokovska  0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 1 1 3 9 1 3 5 1 3 3 3 19 55 nizak 

21. Brzećka reka 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 1 1 5 11 3 3 5 1 5 3 3 23 61 umeren 
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Tabela 14. Nastavak.  
  klaster 

UMAP 

modela 

 

ES 

 

∑ ES 

 

GS 

 

ILSFP 

 

∑ ILSFP 

 

HIPPO 

 

∑ HIPPO 

 

∑  

nivo 

održivosti 

populacije h d rs lc bs re pd ap nAge Lmean pa H I P P 0 

22. Štavska reka 3 5 3 5 3 5 5 26 3 3 5 3 1 1 13 5 5 5 5 3 3 3 29 71 visok 

23. S. Moravica 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 3 3 3 13 3 5 3 1 5 3 5 25 65 umeren 

24. Toplodolska  3 5 3 5 3 5 3 24 5 1 5 3 1 1 11 5 5 5 5 5 5 3 33 73 visok 

25. Visočica  0 5 3 5 3 5 3 24 1 3 3 3 3 5 17 3 3 3 1 5 3 3 21 63 umeren 

26. Dojkinačka reka 1 5 3 5 3 5 3 24 3 1 3 1 1 5 11 5 5 5 5 5 5 3 33 71 visok 

27. Dursunska reka 2 5 3 5 3 5 5 26 5 1 3 3 1 1 9 1 1 1 5 5 5 3 21 61 umeren 

28. Bistrička reka 2 5 3 5 3 5 5 26 3 1 1 3 3 1 9 1 1 1 5 5 5 3 21 59 nizak 

29. Vlasina 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 3 1 3 11 1 1 1 1 3 1 3 11 49 nizak 

30. Polomska reka 1 5 3 5 3 5 5 26 3 1 1 3 1 5 11 5 5 5 5 5 5 5 35 75 visok 

31. Vučja reka 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 3 1 3 11 5 5 5 1 5 5 5 31 69 umeren 

32. Jerma  0 5 3 5 3 5 3 24 1 1 3 3 1 3 11 3 3 3 1 3 3 3 19 55 nizak 

33. Jelašnička reka 2 5 3 5 3 5 3 24 3 1 5 1 1 1 9 1 1 1 5 3 5 3 19 55 nizak 

34. Garvanica 2 5 3 5 3 5 5 26 5 1 3 3 1 1 9 1 1 1 5 5 5 3 21 61 umeren 

35. Šaovice 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 1 1 1 5 9 5 5 5 1 5 5 5 31 67 umeren 

36. Resava 3 5 3 5 3 5 3 24 3 1 5 3 1 3 13 5 5 5 5 5 3 3 31 71 visok 

37. Mlava 0 5 3 5 3 5 3 24 1 3 5 5 3 3 19 3 5 5 1 5 3 3 25 69 umeren 

38. Krupaja 0 5 3 5 3 5 3 24 1 1 3 3 1 3 11 3 5 5 1 5 5 3 27 63 umeren 

39. Kožica 0 5 3 5 3 5 5 26 1 1 3 1 1 5 11 5 5 5 1 5 5 5 31 69 umeren 

40. Vratna 0 5 3 5 3 5 3 24 1 3 3 3 1 3 13 5 5 5 1 5 5 5 31 69 umeren 

41. Zlotska reka 1 5 3 5 3 5 5 26 3 1 3 1 1 3 9 3 5 5 5 5 5 3 31 69 umeren 

42. Mirovštica 3 5 3 5 3 5 5 26 3 3 3 3 1 1 11 3 5 5 5 5 5 3 31 71 visok 

43. Janjska reka 1 5 3 5 3 5 5 26 3 3 3 3 1 5 15 5 5 5 5 5 5 5 35 79 visok 

44. Tripušnica 0 5 3 5 3 5 5 26 1 3 1 1 3 3 11 3 3 1 1 5 5 3 21 59 nizak 

45. Lisinska reka 2 5 3 5 3 5 3 24 3 3 3 3 3 1 13 3 1 1 3 5 5 3 21 61 umeren 

46. Dragovištica 3 5 3 5 3 5 3 24 3 1 5 3 3 1 13 5 5 5 5 5 5 5 35 75 visok 
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Slika 26. Rezultati procene održivosti istraživanih populacija potočne pastrmke procenjeni pomoću 

modela ESHIPPOsalmo. Redni broj i naziv lokaliteta iz Tabele 14, odgovara broju lokaliteta na karti. 

Kružne oznake koje se nalaze uz redne brojeve prikazuju rezultate procene održivosti populacija 

potočne pastrmke po lokalitetima. Kružnim grafikom, u gornjem desnom uglu, prikazana je 

procentualna zastupljenost rezultata ESHIPPOsalmo modela za celokupan uzorak. 
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Procenom parametara ESHIPPOsalmo modela, zabeleženo je da nijedna od 

analiziranih populacija ne poseduje veoma visok nivo održivosti (Tabela 14). Od analiziranih 

populacija sa 46 lokaliteta, 41% odlikuje visok stepen održivosti, 46% umeren, dok 13% 

odlikuje nizak stepen održivosti (Slika 26). 

Na osnovu ukupnog broja bodova Ekološke specijalizacije, Genetičke strukture, 

Indeksa lokalne održivosti ribljih populacija i HIPPO faktora, 19 populacija su označene kao 

visoko održive (Tabela 14, Slika 26). Populacije visokog stepena održivosti detektovane su u 

svim analiziranim rečnim sistemima Crnomorskog sliva, kao i u slivu Strume (Slika 26). 

Najviša vrednost zbira analiziranih parametara u uzorku zabeležena za populaciju sa lokaliteta 

Janjska reka (79 poena), a praćena je populacijom sa lokaliteta Vapa (77 poena) (Tabela 14). 

Umeren nivo održivosti procenjen je za populacije sa 21 lokaliteta koji pripadaju 

slivovima Drine, Kolubare, Zapadne Morave, Južne Morave i Timoka, uključujući i direktne 

pritoke Dunava (Slika 26). 

Šest populacija sa lokaliteta: Samokovska reka, Bistrička reka, Vlasina, Jerma, 

Jelašnička reka i Tripušnica poseduje nizak nivo održivosti na osnovu zbira procenjenih 

parametara ESHIPPOsalmo modela. Pregledom njihove raspodele u Klastere primenom 

ordinacionog procesa UMAP modela jasno se uočava da je glavni ugrožavajući faktor 

populacija sa lokaliteta Bistrička reka i Jelašnička reka fragmentacija staništa, dok je 

održivost preostale četiri populacije upitna usled prisustva jedinki alohtonih filogenetskih 

linija potočne pastrmke (Klasteri 2, 0, respektivno, Slika 24, Tabela 14). U celokupnom 

uzorku, najniža dobijena vrednosti zbira analiziranih parametara je za populaciju sa lokaliteta 

Vlasina (49 poena; Tabela 14). 
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5. DISKUSIJA 

Istraživanje populacija potočne pastrmke na teritoriji Srbije neraskidivo je povezano 

sa neophodnošću rasvetljavanja pojedinih filogenetskih nedoumica unutar kompleksa S. trutta 

iz celokupnog areala. Stoga je u ovoj disertaciji sprovedena filogenetska revizija kompleksa 

potočne pastrmke na obimnom uzorku, kako bi se uporedila literaturno poznata demografska 

dinamika sa trenutnom prostornom raspodelom genetičkog diverziteta. Takođe, u cilju 

očuvanja intraspecijskog diverziteta vrste, neophodno je poznavati njenu genetičku strukturu 

što je fundamentalno za razvijanje efikasnih konzervacionih strategija (Klobučar i sar., 2013; 

Schrimpf i sar., 2014; Đuretanović, 2020). 

 

5.1. Vremenski kalibrisana filogenija Salmo spp. 

U cilju procene vremena divergencije kompleksa potočne pastrmke, u ovoj disertaciji 

kalibracija molekulskog sata vršena je pomoću tri vremenske odrednice. Hronogram je 

kalibrisan korišćenjem dve fosilne tačke kalibracije, jedne (S. immigratus) za procenu starosti 

roda Salmo i druge (S. derzhavini) za procenu vremena divergencije kompleksa potočne 

pastrmke, zajedno sa tačkom geološke kalibracije (geološka starost Ohridskog jezera) za 

procenu najmlađeg zajedničkog pretka S. ohridanus (Tabela 10). Prilikom poređenja vremena 

divergencije roda Salmo, kao i kompleksa potočne pastrmke iz ove disertacije, sa literaturnim 

podacima, važno je imati na umu da je Međunarodna unija geoloških nauka (eng. 

International Union of Geological Sciences – IUGS) 2009. godine izmenila „službeni“ okvir 

datiranja pliocena (Gibbard i Head, 2009; Gibbard i sar., 2010). Konkretno, period gelasijen 

(eng. Gelasian) je premešten iz pliocena u pleistocen kako bi geološka vremenska skala 

postala konzistentnija sa značajnim promenama na planeti Zemlji koje su se odigrale pre oko 

2,6 mgod. Zapravo, po novoj vremenskoj skali pleistocen je „službeno“ počeo pre 2,58 mgod 

u odnosu na prethodno datiranje po kome je pleistocen počeo pre 1,8 mgod. Ova promena u 

datiranju pleistocena i pliocena izazvala je konfuziju u naučnoj zajednici, npr. u radu Sanz 

(2018), navodi se sledeće „...najstariji zabeleženi fosil potočne pastrmke pronađen je na 

Kavkazu i datiran je za period ranog pliocena, odnosno pre 2 mgod“. Takođe, u radovima 

Osinov i Bernatchez (1996), Bernatchez (2001), Sušnik i sar. (2005) i Sanz (2018) procene 

vremena divergencije kompleksa potočne pastrmke su datirane za period gelasijena (ili nakon 

njega) i stoga se odnose na pleistocen. Dakle, u većini studija, kada autori govore o pliocenu, 

oni zapravo misle na gelasijen, odnosno period koji po novoj vremenskoj skali pripada 

pleistocenu. 

Na osnovu dobijenog hronograma, najmlađi zajednički predak roda Salmo datiran je 

za period kasnog miocena (pre 11,39 mgod; Slika 15), dok su se, suprotno uobičajenom 

mišljenju, glavne podele unutar kompleksa potočne pastrmke odigrale u kasnom pliocenu (pre 

3,44-3,22 mgod), a ne u pleistocenu (sensu Gibbard i Head, 2009, Gibbard i sar., 2010). 

Datiranje najmlađeg zajedničkog predka roda Salmo za period kasnog miocena podržano je 

analizom koja je vršena i sa dve tačke kalibracije, odosno isključivanjem S. immigratus 

(Tabela 10). Kalibracijom koja ne uključuje S. immigratus, poreklo roda Salmo datirano je za 

rani pliocen (pre 4,38 mgod). Evidentno, datiranje diverzifikacije unutar kompleksa potočne 

pastrmke je pod jakim uticajem vremenske kalibracije starosti roda Salmo. Slični rezultati za 

datiranje dobijeni su i u studijama Crête-Lafrenière i sar. (2012) i Lecaudey i sar. (2018), u 

kojima su fosilni nalazi rodova Salvelinus i Oncorhynchus korišćeni za kalibraciju filogenije 

porodice Salmonidae, a najmlađi zajednički predak roda Salmo datiran za srednji miocen (pre 
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~13 mgod). Kompleks potočne pastrmke u analizi Crête-Lafrenière i sar. (2012) predstavljen 

je taksonom S. platycephalus (AD filogenetska linija) i jedinkom nedefinisane filogenetske 

linije, dok su u istraživanje Lecaudey i sar. (2018) samo uključene jedinka MA linije i tri 

jedinke nedefinisane filogenetske linije. Obe studije su datirale najmlađeg zajedničkog pretka 

kompleksa potočne pastrmke u pliocen (pre ~3,4 i ~4,8 mgod, respektivno). Bitno je naglasiti 

da su hronogrami u radu Crête-Lafrenière i sar. (2012) i ovoj disertaciji zasnovani na analizi 

mtDNK, dok su procene u radu Lecaudey i sar. (2018) vršene na osnovu metode RAD-

sekvenciranja jedarne DNK. Stoga, analizom dva različita i međusobno nezavisna tipa 

genetičkih markera dobijene su približne procene vremena divergencije roda Salmo i 

diversifikacije kompleksa potočne pastrmke. Nedavno, u radu Marić i sar. (2023b) mesinska 

kriza saliniteta i geološki događaj Lago Mare u Mediteranu primenjeni su kao geološka tačka 

kalibracije za molekularno datiranje razdvajanja između AD i DA linija. U navedenom radu 

sugerisano je da su se prve podele unutar kompleksa potočne pastrmke mogle odigrati već u 

kasnom miocenu, sa procenom grananja DA linije od pre ~2 mgod, odnosno, procenom koja 

je u saglasnosti sa rezultatom dobijenim u ovoj disertaciji (pre 2,1 mgod, 95% HPD intervali: 

1,12- 3,15). Navedeno dodatno potkrepljuje rezultate ove studije i relevantnost korišćenja 

fosila S. immigratus kao kalibracione tačke za procenu vremena divergencije roda Salmo. 

Štaviše, neki od ključnih događaja tokom procesa specijacije evropskih ciprinida, takođe, su 

se odigrali u pliocenu (Zardoya i Doadrio, 1999), što je dokazano za rodove Telestes (Buj i 

sar., 2017) i Phoxinus (Reier i sar., 2022). Naime, očekivano je da brojne slatkovodne ribe 

dele zajedničku filogeografsku istoriju budući da je ona usko povezana sa biogeografskom 

evolucijom specifičnog regiona (Sanz, 2018; Veličković i sar., 2023). 

Pliocensko poreklo sugeriše da filogenetske linije kompleksa potočne pastrmke nisu 

formirane usled geo(hidro)morfoloških promena tokom glacijacija i interglacijacija, koje su se 

u mediteranskom regionu i Evropi odigrale u periodu pre 2,8- 2,5 mgod (Gibbard i sar., 2010), 

već su rezultat orogeneze i evolucije slivova. Naime, pravac toka i količina vode glavnih 

rečnih sistema koji odvode vode sa Alpa vremenom su se znatno promenili. Između kasnog 

miocena i ranog pliocena vode sa Alpa, uključujući Centralne Alpe (Švajcarske Alpe), 

pretežno su odvodile reku Rona-Are-Dunav, koje su tekle prema istoku u Panonsko jezero. U 

ovom periodu proto-Du je odvodila vodu severnih Jura i tekla ka Mediteranu, dok je proto-

Rajna bila mali potok koji se uliva u Severno more. Tokom ranog pliocena tokovi paleo-Are i 

paleo-Rone su se odvojili od Dunava i spojili su se sa slivom reke proto-Du odvodeći vodu 

Centralnih Alpa u Mediteran. U tom periodu paleo-Dunav je odvodio vodu sa Istočnih Alpa, 

dok je Rajna proširila svoje slivno područje ka jugu u basen Molase. U ranom pleistocenu Are 

i gornja Rajna su postale deo sliva Rajne, koji se proširio do Centralnih Alpa (prema 

Khondkarian i sar., 2004a, 2004b; Berendsen, 2005; Popov i sar., 2006; Reiter i sar., 2015; 

Veličković i sar., 2023). 

Pod pretpostavkom da su „glavne” filogenetske linije kompleksa potočne pastrmke 

poreklom iz pliocena, ancestralne populacije su mogle nastati u slivu Paratetisa/Panonskog 

jezera, uključujući paleo-Dunav, i preći u Mediteran tokom ranog pliocena, nakon što su se 

Are i Rona odvojile od paleo-Dunava i pridružile Du rečnom sistemu (Are-Du) (1 – Slika 27). 

Ovo je u skladu sa procenom koju su dali Osinov i Bernatchez (1996) da se nastanak 

kompleksa potočne pastrmke odigrao u slivovima Ponto-Kaspijskog regiona. Alternativno, 

ancestralne populacije kompleksa potočne pastrmke su mogle dopreti do Mediterana tokom 

Lago Mare faze, u periodu kada se slatka ili slabo brakična voda povremeno izlivala iz 

Paratetisa/Panonskog jezera u Mediteran (Bianco, 1990; Stoica i sar., 2016; van Baak i sar., 

2017) ili tokom Zanklija, periode pliocenske epohe tokom koje je došlo do ponovnog 

punjenja Mediteranskog mora vodom iz Atlantika preko Gibraltara (Van Couvering i sar., 
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2000). Manje verovatna opcija dospeća ancestralnih populacija u Mediteran je vodom iz 

Paratetisa/Panonskog basena preko Balkana, kako je sugerisano u radu Marić i sar. (2023b). 

Ovo bi postavilo vreme razdvajanja ME, AD i MA, kao i AT i DA linija u period miocena. 

Ovaj scenario nije osporen rezultatima molekularnog datiranja iz ove disertacije, na osnovu 

kojih je najmlađi zajednički predak kompleksa S. trutta datiran za pre 3,97 mgod sa 95% 

HPD intervalom pouzdanosti u opsegu od pre 2,34 do 5,88 mgod. Međutim, nalazi više autora 

(Snoj i sar., 2011, 2021; Berrebi i sar., 2013; Sanz, 2018), kao i rezultati ove disertacije, 

sugerišu da je kompleks potočne pastrmke nastao u slivu Istočnog Mediterana, potencijalno 

na Balkanu (2 – Slika 27). Na osnovu patrističkih distanci unutar filogenija, AD i pojedini 

MA haplotipovi najsrodniji su vrstama S. obtusirostris i S. ohridanus. Štaviše, ancestralnost 

AD filogenetske linije je dodatno iskazana njenom centralnom pozicijom na mreži 

haplotipova, kao i rezultatima metode dekompozicije stabla na kojoj su pojedini AD 

haplotipovi najbliži centru. Koristeći set jedarnih markera, Snoj i sar. (2021) su demonstrirali 

da je bazalna podela unutar kompleksa potočne pastrmke ona koja je odvojila atlantsku 

pastrmku od Mediterana, dok je DA pozicionirana između ME i AD linija. To bi moglo da 

znači da je kompleks potočne pastrmke kolonizovao Centralne Alpe tek nakon formiranja 

rečnog sistema Are-Du (3 – Slika 27). Iz ovog regiona populacije su mogle preći u sliv 

Atlantika kada je Rajna dosegla do Alpa u ranom pleistocenu i obuhvatila reke ove regije (4 – 

Slika 27). Alternativno, kolonizacija atlantskog sliva duž mediteranske obale i preko 

Gibraltara se takođe ne može odbaciti (5 – Slika 27). Na osnovu pretpostavke da je kompleks 

potočne pastrmke nastao u istočnom delu basena Mediterana i rezultata filogenetske analize 

Snoj i sar. (2021), DA linija se mogla pojaviti nakon kolonizacije sliva Kaspijskog mora iz 

istočnog Mediterana. Takav prelazak je mogao biti preko potencijalnog morskog koridora u 

dolini gornjeg toka Eufrata (6 – Slika 27; Chepalyga, 1995; Popov i sar., 2006) ili se prelazak 

odvijao u dva koraka. Kompleks potočne pastrmke je prvo kolonizovao paleo-Eufrat, koji je 

do srednjeg pliocena verovatno bio povezan sa Mediteranom (Demir i sar., 2007, 2008), 

odakle su populacije prešle u rečni sistem Kura-Araks (sliv Kaspijskog mora), nakon 

preusmerenja rečnog toka. Reke Eufrat, Kura i Araks potiču sa Jermenske visoravni, 

međutim, njihova istorija i poreklo još uvek nisu dovoljno istraženi (Ayvazyan i sar., 2019). 

Prelazak u sliv Kaspijskog mora podržan je i informacijama sa mreže haplotipova, na kojoj se 

uočava da su DA i AD filogenetske linije povezane haplotipovima Iran2, endemičnog i 

karakterističnog za Kaspijsko more (Vera i sar., 2011) i ADcsTi1 koji se javlja u slivu Vardara 

(Marić i sar., 2017a). Međutim, haplotip iz Vardara sugeriše još jednu potencijalnu 

kolonizacionu rutu preko mogućeg pliocenskog prolaza, koji je povezivao Egejsko more i 

Dakijski basen (7 – Slika 27) ili preko Bosforskog prolaza (8 – Slika 27; Clauzon i sar., 2008). 

Svaki od navedenih prolaza mogao bi poslužiti kao koridor za prelazak kompleksa potočne 

pastrmke iz istočnog Mediterana u Ponto-Kaspijski sistem, gde se vremenom formirala DA 

filogenetska linija (Veličković i sar., 2023).  
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Slika 27. Pojednostavljena palinspastička mapa epohe pliocena sa indikacijama hipotetičkih 

kolonizacionih ruta kompleksa potočne pastrmke (označene strelicama). Isprekidane linije 

označavaju migracione puteve za koje se smatra da su manje verovatni. Brakične vode su 

označene zelenom bojom, slatkovodna jezera/močvare i reke svetloplavom bojom, mora 

tamnoplavom bojom, planinski lanci su prikazani tamnosivom bojom, dok su kopnene mase 

prikazane svetlosivom bojom. Sve geografske karakteristike su tenativno pozicionirane. 

Izrađeno i modifikovano prema Popov i sar. (2004, 2006), Neubauer i sar. (2015). 

 

Analizom KR mtDNK uviđaju se razlike unutar „glavnih“ i „manjih“ linija kompleksa 

potočne pastrmke, međutim, nedovoljan broj informativnih karaktera (Tougard, 2022) 

onemogućava razrešavanje nedoumica u vezi sa višim hijerarhijskim nivoima filogenije 

kompleksa, kao i pojave hibridizacije i retikularne evolucije (Sušnik i sar., 2007; Snoj i sar., 

2021). U radu Sanz (2018) sugerisano je da uzorkovanje u nedovoljno istraženim regionima 

distribucije kompleksa potočne pastrmke, može rezultirati detekcijom intermedijarnih ili 

ancestralnih haplotipova, koji bi pomogli u razjašnjenju nedovoljno jasnih aspekata 

filogenetske istorije kompleksa. Rezultati ove disertacije ukazuju da analiza većeg broja 

uzoraka i bolja pokrivenost teritorije mogu doprineti razjašnjavanju filogeografskih obrazaca 

(distribucija DA-ES i DA-BS haplogrupa), čak i identifikaciji grupa intermedijarnih 

haplotipova unutar filogenetskih linija (identifikacija DA-INT haplogrupe), ipak ovaj pristup 

ne može doprineti razrešavanju politomija na nivou linija (Snoj i sar., 2011; Hashemzadeh 

Segherloo i sar., 2012; Sanz, 2018). Na nivou mtDNK navedene politomije bi se mogle rešiti 

uključivanjem dodatnih mtDNK markera (npr. COI, Cytb; Crête-Lafrenière i sar., 2012; Turan 

i sar., 2020, respektivno), analizom kompletnih mitogenoma (Guinand i sar., 2021; Tougard, 

2022) ili kombinacijom sa setovima jedarnih gena. Analize setova jedarnih gena (Pustovrh i 

sar., 2014; Snoj i sar., 2021) ili, idealno, primena RAD-sekvenciranja ili UCE markera, mogu 

se sprovesti i u cilju detekcije pretpostavljene hibridizacije između filogenetskih linija 

(Hashemzadeh Segherloo i sar., 2021; Veličković i sar., 2023). 
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5.2. Filogenija i filogeografija dunavske linije kompleksa potočne pastrmke  

Složena hidrogeološka istorija Ponto-Kaspijskog sistema oblikovala je evoluciju DA 

filogenetske linije. Rezultati filogeografskih analiza ove disertacije nisu u suprotnosti sa 

tvrdnjom Sanz (2018) da je izolacija crnomorskog i kaspijskog basena favorizovala 

alopatričku divergenciju DA-BS i DA-ES haplogrupa. DA-BS i DA-ES haplogrupe širile su 

se ka zapadu i istoku, respektivno, a prisustvo DA-ES haplogrupe na Balkanu i u gornjem 

toku Dunava rezultat je sekundarnih kontakata koji su usledili nakon poslednjeg glacijalnog 

maksimuma na ovim prostorima (Veličković i sar., 2023). 

Rezultati ove studije nisu u potpunosti saglasni sa tvrdnjom da DA-BS zauzima 

ancestralni položaj u odnosu na DA-ES haplogrupu (Kohout i sar., 2013; Sanz, 2018). 

Navedeno mišljenje Kohout i sar. (2013) i Sanz (2018) podržano je filogenetskim stablom, 

metodom dekompozicije stabla i hronogramom iz ove disteracije (Slika 13, 14, 15). Međutim, 

ancenstralnost DA-BS haplogrupe nije podržana MJ mrežom haplotipova, gde se uočava da je 

DA-BS divergentnija haplogrupa u odnosu na DA-ES, kao i da je povezanost DA linije sa 

ostalim haplogrupama ostvarena preko DA-ES haplogrupe (Slika 9). Ova odstupanja mogu 

biti rezultat nedovoljnog uzorkovanja na teritoriji Turske, gde je DA-BS haplogrupa najviše 

distribuirana. U odnosu na rezultate Kohout i sar. (2013) i Sanz (2018), u ovoj disertaciji je 

usled bolje geografske pokrivenosti regiona i ekstenzivne analize dostupnih podataka u vezi 

sa DA linijom, identifikovana dodatna grupa DA haplotipova, koji zauzimaju intermedijarnu 

poziciju između DA-ES i DA-BS (Veličković i sar., 2023). 

Analize sprovedene u ovoj disertaciji jasno ukazuju da haplotipovi DaBS9 i DaBS10, 

zajedno sa haplotipovima Da25 i DATR19 (Baric i sar., 2010; Özen, 2013) formiraju blisko 

srodnu haplogrupu (DA-INT) koja je pozicionirana između DA-ES i DA-BS (Slika 9). 

Intermedijarna pozicija DA-INT haplogrupe je sugerisana i na ML i BI stablima (Slika 12). 

Uprkos niskim vrednostima PP verovatnoća i nesignifikantnim vrednostima BS ponavljanja, 

generalna topologija na osnovu koje je nova DA-INT haplogrupa intermedijarnog položaja u 

okviru DA linije, podržana je i rezultatima metode dekompozicije stabla (Slika 14) 

(Veličković i sar., 2023). 

Nastanak tri DA haplogrupe može se objasniti rekonstrukcijom evolucije sekvenci 

(Slika 10), koja sugeriše da je transverzija 542 G → C definisala razdvajanje DA-ES + DA-

INT od DA-BS haplogrupe, što je praćeno tranzicijom 541 G → A koja je odvojila kladu DA-

ES + DA-INT (isključujući DaBS9) od haplotipa DaBS9, i konačno tranzicijom 548 C → T 

koja je definisala DA-ES haplogrupu. Ovaj obrazac podržava klasifikaciju DA-INT kao 

tranzicione haplogrupe u odnosu na DA-ES i DA-BS, pri čemu je haplotip DaBS9 najsrodniji 

DA-BS haplotipovima i najverovatnije predak drugih DA-INT haplotipova. Broj uočenih 

sinapomorfija u kontrolnom regionu mtDNK koje definišu DA-INT haplogrupu je mali, ali 

uporediv sa onim između DU i AT ili između ME i AD linija (Cortey i sar., 2004; Vera i sar., 

2010, 2015). Postoji samo jedna sinapomorfija (bez uočenih povratnih mutacija) koja 

razdvaja DU i AT, a to je 713 C → T, dok 904 G → A i 907 A → G podržavaju istu topologiju, 

osim jedne povratne mutacije prisutne kod pojedinih haplotipova. Verovatnoća da su 

otkrivene molekularne sinapomorfije koje podržavaju podelu DA linije na tri haplogrupe 

zapravo artefakti je izuzetno niska, s obzirom da su ih otkrili nezavisni istraživači (Marić i 

sar., 2006b; Baric i sar., 2010; Özen, 2013; Veličković i sar., 2023). 
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Teško je doneti konačne zaključke o filogeografiji DA-INT, budući da su zabeležena 

samo četiri lokaliteta sa haplotipovima koji pripadaju ovoj haplogrupi. Haplotip Da25 je 

zabeležen u sistemu reke In u gornjem delu sliva Dunava (Baric i sar., 2010), DATR19 unutar 

sistema reke Koruh u basenu Crnog mora (Özen, 2013), a haplotipovi DaBS9 i DaBS10 na 

dva lokaliteta u sistemu Južne Morave u srednjem delu sliva Dunava (Kohout i sar., 2013; 

Marić i sar., 2022; ova studija). Ovakva disjunktna distribucija bi mogla biti rezultat 

nedovoljnog istraživanja ovog regiona jer su kompletne KR mtDNK sekvence slabo dostupne 

za lokalitete u donjem delu sliva Dunava i drugim evropskim rekama Crnomorskog basena. 

Trenutno dostupni podaci o distribuciji DA-INT haplogrupe ukazuju da je zastupljenija u 

slivu Dunava uzvodno od Gvozdene kapije (Slika 11), što implicira da je potočna pastrmka 

kolonizovala ovaj region u najmanje dva talasa, što je ranije sugerisano u radu Marić i sar. 

(2022). Procena vremena divergencije sugeriše da je ova haplogrupa formirana u ranom 

pleistocenu (Tabela 10, Slika 15), što približno koincidira sa finalnim dospećem paleo-

Dunava do Crnog mora (pre 1,9 – 1,8 mgod; Matoshko i sar., 2019; Krézsek i Olariu, 2021; 

Veličković i sar., 2023).  

 

5.3. Filogeografska i populaciono-genetička struktura potočne pastrmke na teritoriji 

Srbije 

Ova studija predstavlja najobuhvatniju filogeografsku i populaciono-genetičku analizu 

kompleksa potočne pastrmke na Balkanu. Upotrebom biparentalnih mikrosatelitskih markera 

zajedno sa mtDNK detektovana je složena genetička struktura potočne pastrmke na teritoriji 

Srbije. Međutim, zabeležen je viši nivo introgresije i introgresivne hibridizacije između 

autohtone DA linije potočne pastrmke i alohtonih filogenetskih linija u odnosu na prethodne 

studije, čime su potvrđene pretpostavke ranijih istraživanja rađenih uglavnom analizom 

mtDNK markera na manjem broju uzoraka (Marić i sar., 2006b, 2022; Tošić i sar., 2014, 

2016; Simonović i sar., 2017; Škraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh i sar., 2021). 

Rezultati ove disertacije pružili su nove uvide u filogeniju i filogeografiju kompleksa 

potočne pastrmke, kao i informacije o gotovo dvostruko većem broju detektovanih 

haplotipova za teritoriju Srbije u odnosu na sve prethodne studije (Marić i sar., 2006b, 2022; 

Tošić i sar., 2014, 2016; Simonović i sar., 2017; Škraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh i sar., 

2021). Štaviše, haplotipska raznovrsnost DA filogenetske linije na teritoriji Srbije značajno 

nadmašuje mnoge druge regione u slivu Dunava (Duftner i sar., 2003; Baric i sar., 2010; 

Kohout i sar., 2013; Ősz i sar., 2018), što se ogleda u prisustvu haplotipova iz DA-ES i DA-

BS, kao i novoopisane DA-INT haplogrupe. U okviru DA linije zapaža se izraziti diverzitet 

DA-ES haplotipova, od kojih je devet novoopisano od ukupno 19 detektovanih haplotipova u 

okviru ove haplogrupe (Tabela 8). Distribucija haplotipova iz određenih filogenetskih linija, 

generalno, korespondira sa odgovarajućim slivnim područjima, izuzev populacija koje su pod 

uticajem antropogenih translokacija. U slivu Dunava takve translokacije su identifikovane u 

12 populacija koje, uz autohtone DA, takođe sadrže AT (7) ili AT i AD (5) haplotipove (Slika 

8, Tabela 8). Na jednom lokalitetu nativno poreklo AD haplotipova se može odbaciti usled 

geografske udaljenosti od Egejskog sliva (19 – Gokčanica), dok je na šest lokaliteta (32 – 

Vučja reka, 33 – Jerma gornji tok, 34 – Jerma donji tok, 37 – Masurička reka, 38 – Vrla, 39 – 

Šaovice), koji se nalaze u blizini Egejskog sliva, prisustvo AD haplotipova verovatno 

posledica ljudskog uticaja, a manje verovatno posledica geo(hidro)morfoloških promena 

tokom glacijacija i interglacijacija koje bi mogle dovesti do kontakta Egejskog i Crnomorskog 

sliva u graničnim područjima (Veličković i sar., 2023). Marić i sar. (2022) su već ukazali na 
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intenzivne translokacije jedinki u ovom regionu tokom proteklih decenija. U preostalim 

populacijama Crnomorskog sliva koje su pod uticajem antropogenih translokacija zabeležena 

su dva alohtona haplotipa AT i AD linije, koji su prvi put opisani u ovoj disertaciji (ATcs54, 

ADcs22; sistem reke Mlave; Tabela 8). 

Na analiziranom području, AD linija je znatno manje diferencirana u poređenju sa DA 

linijom. Od pet analiziranih populacija Egejskog sliva u četiri populacije iz sliva Strume 

prisutna su dva srodna autohtona AD haplotipa (AdAE1 i ADcs1), pri čemu je AdAE1 

učestaliji. Sa druge strane, u reci Tripušnici (sliv Vardara) prisutan je samo jedan alohtoni 

haplotip (AdPrz) poreklom iz sistema Drim-Skadar (Marić i sar., 2006b, 2017a). Sem 

poslednje populacije, originalni filogeografski obrazac distribucije haplotipova u Egejskom 

slivu je dobro očuvan usled odsustva poribljavanja i translokacija. 

U Srbiji haplogrupa DA-ES preovlađuje u kompletnom Crnomorskom slivu, 

odstupajući od ovog obrasca samo na nekoliko lokaliteta. Na dva lokaliteta u slivu Zapadne 

Morave DA-BS haplotip (DaBS1) je detektovan zajedno sa DA-ES haplotipovima (13 – 

Brvenica, 19 – Gokčanica), dok je u slivu Južne Morave u populaciji reke Vrle pronađen još 

jedan DA-BS haplotip (DaBS11) uz translocirane AD haplotipove (Marić i sar., 2022). U 

populaciji sa lokaliteta Garvanica isključivo su detektovani haplotipovi DaBS9 i DaBS10 iz 

DA-INT haplogrupe. Sve tri DA haplogrupe zabeležene su u slivu Južne Morave na području 

Vlasinske visoravni, što ukazuje na višestruke talase kolonizacije ovog područja. Ovakva 

genetička struktura nije iznenađujuća s obzirom na to da je Vlasinska visoravan veoma 

posebna po svom geomorfološkom poreklu (Dimitrijević, 1995; Knežević-Đorđević i Krstić, 

1996; Marić i sar., 2022) i da poseduje visok nivo diverziteta sa interesantnim biogeografskim 

i filogeografskim obrascima (Stevanović i sar., 1995; Marić i sar., 2006b; Sotiropoulos i sar., 

2007; Tot i sar., 2015; Veličković i sar., 2023). 

Značajan doprinos ove studije u sagledavanju diverziteta DA-ES haplogrupe na 

teritoriji Srbije, ogleda se u opisu devet novih haplotipova. Posebnu konzervacionu važnost 

imaju haplotipovi koji se mogu označiti kao autohtoni za određeno područje. Na teritoriji 

Srbije, novoopisani haplotipovi koji su pronađeni na pojedinačnim lokacijama u visokim 

frekvencijama, a ne javljaju se sa haplotipovima ribnjačkog porekla su: Da29, Da35 i Da37 

(Tabela 8, Slika 8). 

Pregledom distribucije haplotipova Crnomorskog sliva Zapadnog Balkana, Da1a je 

najrasprostranjeniji haplotip koji se smatra predačkim za ovo područje (Bernatchez i sar., 

1992; Marić i sar., 2006b, 2022; Tošić i sar., 2016; Simonović i sar., 2017; Škraba Jurlina i 

sar., 2020; Kanjuh, 2023). Takođe, na osnovu rezultata ove disertacije, Da1a je najučestaliji 

haplotip na teritoriji Srbije (Tabela 8, Slika 8), kao i u okviru čitave DA linije (Slika 11). 

Takođe, na mreži haplotipova, Da1а haplotip je centralno pozicioniran u okviru DA-ES 

haplogrupe (Slika 9). 

U ovoj disertaciji za teritoriju Srbije po prvi put su analizirane prirodne populacije sa 

34 lokaliteta, dok je određeni broj populacija obrađivan i u prethodnim studijama. Populacije 

za koje je, uprkos analizi većeg broja jedinki u ovoj studiji, zabeležen već detektovani 

diverzitet haplotipova potiču sa sledećih lokaliteta: Tripušnica, Lisinska reka (Marić i sar., 

2006b; Tabela 8), Jelašnička reka (Marić i sar., 2006b; Simonović i sar., 2017; Tabela 8) i 

Dojkinačka reka (Marić i sar., 2006b; Kanjuh i sar., 2021; Tabela 8). U populaciji sa lokaliteta 

Gradac u prethodnim studijama zabeleženi su isti DA haplotipovi kao u ovoj disertaciji 

(Marić i sar., 2006b; Simonović i sar., 2017; Tabela 8), kao i domestifikovani AT haplotipovi 
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(konkretno ATcs4 u ovoj i ATcs1 u prethodnim studijama). Sa druge strane, u ovoj studiji, veći 

diverzitet DA haplotipova u odnosu na prethodne studije, zabeležen je za populacije sa 

lokaliteta Bresnička reka, Brevina i Resava (Marić i sar., 2006b). 

Veći diverzitet haplotipova, detektovan u ovoj disertaciji, može se objasniti generalno 

većim brojem analiziranih jedinki po lokalitetu. Takođe, analiza dužeg segmenta KR mtDNK 

u odnosu na većinu prethodnih studija (Marić i sar., 2006b; Tošić i sar., 2014, 2016; 

Simonović i sar., 2017), omogućila je opis novih haplotipova, budući da je većina 

polimorfizama detektovana na pozicijama nakon poli T bloka.  

Nalazi haplotipa Da23c detektovanog u studijama Tošić i sar. (2014, 2016) u 

populacijama sa lokaliteta Mirovštica, Kožica i Vratna nisu zabeleženi tokom ovog 

istraživanja. U ovoj studiji, na lokalitetima Kožica i Vratna najfrekventniji haplotip je Da34, 

dok je u populaciji sa lokaliteta Mirovštica, pored haplotipa Da2a detektivanog u studiji Tošić 

(2014), detektovan haplotip Da33. U delu sekvence do poli T bloka sva tri haplotipa (Da23c, 

Da33 i Da34) imaju isti redosled nukleotida, međutim, sekvenca haplotipa Da23c je 

verovatno lošeg kvaliteta nakon poli T bloka, te njegovo poređenje sa drugim DA 

halotipovima ne pruža realne informacije (korišćenjem alata BLAST u okviru NCBI baze, 

haplotip Da23c poseduje 55 nukleotidnih razlika u odnosu na najsrodniji DA haplotip). 

Navedene razlike mogu biti proverene ponovnim sekvenciranjem uzoraka iz Tošić i sar. 

(2014, 2016). 

Haplotipski i nukleotidni diverzitet su važni pokazatelji genetičkog diverziteta 

populacije, i tradicionalno se koriste u filogenetskim studijama zasnovanim na analizi mtDNK 

(Fan i sar., 2021). Očekivano, u analiziranim populacijama sa teritorije Srbije, najviše 

vrednosti pomenutih parametara dobijene su za populacije u kojima je zabeležena introdukcija 

alohtonih alela (Jerma gornji tok, Veliki Rzav; Tabela 9), uključujući i ribnjačke populacije 

(ribnjak Panjica, Tabela 9). 

U studiji Simonović i sar. (2017) vrednosti haplotipskog diverziteta populacija 

Crnomorskog sliva Srbije (u okviru populacija u kojima je zabeleženo više od jednog 

haplotipa) bile su prosečno više u odnosu na vrednosti iz ove disertacije (Tabela 9). U 

pomenutom radu analiziran je manji broj jedinki po populaciji, u poređenju sa ovom 

disertacijom, što može znatno umanjiti preciznost rezultata i mogućnost otkrivanja retkih ili 

jedinstvenih haplotipova, odnosno, stvarno prisutnog broja haplotipova, što uz analizu kraćeg 

segmenta KR mtDNK dovodi do razlika između stvarnog i detektovanog genetičkog 

diverziteta (Marshall i Brown, 1975). Na primer, za lokalitet Gradac u radu Simonović i sar. 

(2017) analizom KR mtDNK do poli T bloka za tri jedinke, utvrđeno je da dve jedinke imaju 

Da1a haplotip, a jedna ATcs1 haplotip, odnosno da vrednost haplotipskog diverziteta iznosi 

0,667. U ovoj disertaciji je sa istog lokaliteta analiziran KR mtDNK (dužine 985 bp) za 18 

jedinki i detektovani su Da1a, Da2a i ATcs4 haplotipovi, te je vrednost haplotipskog 

diverziteta iznosila 0,216 (Tabela 9). Sa druge strane, u ovoj disertaciji zabeležene su više 

vrednosti haplotipskog i nukleotidnog diverziteta dunavskih populacija (0 < H < 0,891; 0 < π 

< 0,00711; Tabela 9) u poređenju sa populacijama Dunavskog sliva Austrije (0 < H < 0,684; 0 

< π < 0,0067) (Baric i sar., 2010). 

Zbog ograničene dostupnosti KR mtDNK sekvenci pastrmskih populacija iz donjeg 

dela sliva Dunava i drugih evropskih reka crnomorskog basena, nemoguće je reći da li su DA-

BS i DA-INT haplotipovi Vlasinske visoravni povezani sa većom populacijom ili 

predstavljaju ostatak ograničenog talasa kolonizacije. Kako bi se odgovorilo na ovo pitanje, 
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neophodno je da se buduća istraživanja usmere na filogeografiju kompleksa potočne pastrmke 

istočnog Balkana, u idealnom slučaju, oslanjajući se na obuhvatnije analize genoma (eng. 

Genotyping-by-sequencing GBS) kako bi se detektovala razmena gena između populacija 

koje su pristigle tokom različitih talasa kolonizacije ovog područja. 

Ova studija je potvrdila prethodne navode da su jedinke potočne pastrmke iz Egejskog 

sliva i sistema Drim-Skadar (tj. Jadranskog sliva sensu lato) korišćene za poribljavanje 

ribolovnih voda Srbije, verovatno i pre poribljavanja jedinkama atlantske domestifikovane 

linije. To je posebno evidentno u sistemu Južne Morave, u kome se javlja najveći broj jedinki 

koje imaju AD haplotipove poreklom iz Egejskog sliva. Introdukcija pastrmke iz Egejskog 

sliva u reku Jermu započeta je krajem 1980-ih godina izgradnjom pastrmskog ribnjaka u 

gornjem toku Jerme u Bugarskoj, pri čemu je matično jato ribnjaka formirano od jedinki iz 

obližnje Trekljanske reke (Egejski sliv) iz Bugarske. Ribnjak je prestao sa radom oko 1990. 

godine i većina matičnih jedinki je pobegla u Jermu (Marić i sar., 2022). Matice egejskog 

porekla iz Jerme su veštački mreštene i njihovom mlađi vršena su poribljavanja Vlasine, Vrle 

i Masuričke reke (Marić i sar., 2022). Haplotipovi poreklom iz sistema Drim-Skadar 

pronađeni su u Egejskom slivu u reci Tripušnici u koju je AdPrz haplotip najverovatnije unet 

poribljavanjima sprovedenim tokom 1970-ih godina (Marić i sar., 2006b, 2017a), kao i u 

sistemu Mlave (direktna pritoka Dunava) u kojoj je detektovan haplotip ADcs22, koji je 

opisan u ovoj studiji i koji je veoma srodan haplotipu AdPrz, od koga se razlikuje za jednu 

mutaciju (Slika 9). 

U prethodnim istraživanjima, AT haplotipovi su retko detektovani u pastrmskim 

populacijama vodenih ekosistema Srbije (Marić i sar., 2006b, 2022; Simonović i sar., 2017). 

Međutim, u ovoj studiji, usled uzorkovanja na gotovo čitavoj teritoriji Srbije (bez Kosova i 

Metohije) uz analizu većeg broja jedinki po lokalitetu, otkriven je znatno veći broj jedinki 

koje imaju AT haplotipove. Atlantski haplotipovi su pronađeni na četvrtini svih ispitivanih 

lokaliteta Crnomorskog sliva u Srbiji, odnosno gotovo 7% analiziranih jedinki imaju AT 

haplotipove. U poređenju sa visokom introgresijom atlantskih gena u lokalne populacije 

potočne pastrmke na drugim lokalitetima u Evropi, pa i u drugim delovima sliva Dunava 

(Kohout i sar., 2012), čini se da je udeo AT haplotipova od pomenutih 7%, u Srbiji, mali. 

Zabrinjava visoka zastupljenost AT haplotipova u sva tri ribnjaka u kojima se gaje jedinke 

namenjene za poribljavanje (Tabela 8). Poribljavanje je uobičajena praksa i brzo se razvija u 

Srbiji (Marić i sar, 2006b, 2022), stoga će introgresija atlantskim genima verovatno nastaviti 

da raste ukoliko se ne promeni trenutna strategija upravljanja populacijama potočne pastrmke. 

Budući da su DA haplotipovi, takođe, prisutni u ribnjačkim populacijama na teritoriji Srbije 

(Tabela 8; Kanjuh i sar., 2021), stvarni udeo lokalno prisutnih, autohtonih, haplotipova u 

prirodnim ekosistemima je teško proceniti. Na primer, autohtonost haplotipa Da2a, koji je 

široko rasprostranjen (i autohton) u pritokama gornjeg toka Dunava u Nemačkoj, Sloveniji 

(Bernatchez, 2001) i Austriji (Weiss i sar., 2001), je prethodno dovedena u pitanje za teritoriju 

Srbije (Simonović i sar., 2015, 2017). Simonović i sar. (2015, 2017) smatraju da se 

potencijalni alohtoni karakter haplotipa Da2a za teritoriju Srbije može zaključiti iz njegove 

distribucije koja je uvek praćena drugim DA haplotipovima, ali neretko i alohtonim AT 

haplotipovima. Drugim rečima, nikada nije zabeleženo da je haplotip Da2a fiksiran u 

populaciji. U ovoj disertaciji, utvrđeno je da se haplotip Da2a javlja zajedno sa 

preovlađujućim AT haplotipovima u matičnim jatima koja se koriste za poribljavanje 

ribolovnih voda (Tabela 8). Haplotip Da2a je drugi najučestaliji haplotip u Srbiji i pronađen je 

na nekoliko lokaliteta na kojima nisu zabeleženi AT haplotipovi (npr. na lokalitetima 2, 4, 16 i 

45 na kojima je zabeležen uz druge DA haplotipove; Tabela 8), kao i na dva lokaliteta na 

kojima je jedini zabeleženi haplotip (1 – Boranjska reka, 6 – Povlenska reka, Tabela 8). Ovi 
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nalazi ne podržavaju alohtono poreklo haplotipa Da2a u Srbiji, već sugerišu na njegovo 

prirodno prisustvo i ukazuju da se matična jata ribnjaka sastoje od jedinki potočne pastrmke 

atlantskog i potencijalno autohtonog dunavskog porekla. Drugi haplotipovi (Da30, Da33 i 

Da36), zabeleženi samo u Srbiji, kako u prirodnim, tako i ribnjačkim populacijama (Tabela 8), 

dodatno ukazuju na prisustvo jedinki DA linije u ribnjačkom uzgoju. Upitno je i poreklo 

haplotipa Da28 (Slika 8, Tabela 8), koji je autohton za jedan lokalitet u slivu Zapadne Morave 

(11 – Panjica). Budući da je detektovan i u drugim rečnim sistemima Srbije, posebno na 

lokalitetima gde su otkriveni i AT haplotipovi, verovatno je da se njegova distribucija proširila 

poribljavanjem jedinkama iz ribnjačkih populacija (Tabela 8), jer je haplotip Da28 upravo 

detektovan i u ribnjačkoj populaciji (53 – ribnjak Panjica). Na dva lokaliteta (25 – Visočica, 

27 – Vodenička reka) zajedno sa haplotipom Da28 javlja se i haplotip Da22 čija je autohtonost 

za Crnomorski sliv Zapadnog Balkana, takođe, upitna. Haplotip je opisan i autohton za 

Crnomorski sliv Austrije (Duftner i sar., 2003). Međutim, nalazi haplotipa Da22 u kombinaciji 

sa drugim alohtonim haplotipovima na teritoriji Zapadnog Balkana (Simonović i sar., 2015; 

Kanjuh i sar., 2020) ukazuju na njegovo ribnjačko poreklo. U ovoj disertaciji, Da22 je 

zabeležen i u populaciji sa lokaliteta Jerma donji tok, koja je pod velikim uticajem 

poribljavanja, što je evidentno iz prisutva haplotipova iz tri filogenetske linije (DA, AD i AT). 

Imajući u vidu navedeno, najverovatnije da je haplotip Da22 alohtonog porekla za teritoriju 

Zapadnog Balkana, a njegovo poreklo i distribucija će svakako biti predmet budućih 

istraživanja, što se odnosi i na haplotip Da2a. 

Osim alohtonog porekla pojedinih DA haplotipova i njihovog negativnog uticaja na 

autohtonu genetičku strukturu populacija potočne pastrmke, introdukcija jedinki AT linije 

širom Zapadnog Balkana smatra se glavnim uzrokom gubitka autohtonog genetičkog 

diverziteta populacija potočne pastrmke (Marić i sar., 2006b; Jadan i sar., 2007; Mrdak, 2011; 

Simonović i sar., 2017; Škraba Jurlina i sar., 2020; Kanjuh, 2023). Marić i sar. (2022), kao i 

rezultati iz ove studije dodatno ukazuju i na negativan uticaj translokacija riba na genetičku 

strukturu autohtonih populacija.  

Sa ciljem istraživanja populacione strukture i detekcije signala nedavnog protoka gena 

između populacija potočne pastrmke u Srbiji, izvršena je analiza mikrosatelitskih lokusa. 

Analize mikrosatelitskih podataka su otkrile značajno visoke nivoe genetičkog diverziteta i 

divergencije među istraživanim populacijama i slivovima. Međutim, uočene su i evidentne 

posledice introdukcije alohtonih alela u prirodne populacije. 

Najniže vrednosti statističkih parametara za mikrosatelitsku DNK zabeležene su u 

populaciji sa lokaliteta Izubra. Približno niske vrednosti zabeležene su i u drugim 

neintrogresiranim, malim populacijama (npr. 1 – Boranjska reka, 6 – Povlenska reka, 36 – 

Garvanica; Tabela 11). Zabeležena niska genetička varijabilnost mogla bi imati ozbiljan uticaj 

na budući opstanak populacija usled smanjenja fitnesa jedinki (Laikre i sar., 1999), čineći ih 

podložnijim promenama u životnoj sredini. Očekivano, najviše vrednosti statističkih 

parametara zabeležene su u populacijama koje su introgresirane alohtonim alelima (npr. 10 – 

Veliki Rzav, 41 – Mlava, Tabela 11). Admiksija autohtonih populacija domestifikovanim 

sojevima potočne pastrmke rezultira progresivnom genetičkom homogenizacijom (npr. 32 – 

Vučja reka, 33 – Jerma gornji tok, 48 – Tripušnica), odnosno smanjenjem diferencijacije 

među populacijama (npr. Vučja reka i Jerma gornji tok), a povećanjem diverziteta na 

lokalnom nivou (npr. 10 – Veliki Rzav, 41 – Mlava, 42 – Krupaja) (Berrebi i sar., 2021).  

Analizom statističkih parametara mikrosatelitske DNK u studiji Tošić (2016), u kojoj 

su analizirane jedinke DA filgenetske linije Đerdapa i Timočke Krajine, dobijeni su manji 
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opsezi vrednosti očekivane heterozigotnosti (0,25 < HE < 0,51), utvrđene heterozigotnosti 

(0,28 < Ho < 0,58) i prosečnog broja alela po lokusu (1,75 < A < 4,62) u odnosu na rezultate 

ove disertacije (0,229 < HE < 0,804; 0,252 < HO < 0,854; 2,36 < A < 10,55). Za gore 

pomenute parametre, vrednosti zabeležene i za populacije potočne pastrmke Crnomorskog 

sliva Hrvatske (0,537 < HE < 0,780; 0,458 < HO < 0,812; 3,875 < A < 8,875; Kanjuh, 2023) 

su, takođe, manjeg opsega, ali ipak nešto približnijeg sa vrednostima iz ove disertacije. U radu 

Kohout i sar. (2013) za populacije potočne pastrmke Istočnog Balkana prosečna vrednost 

bogatstva alela iznosila je 4,31, dok su Škraba Jurlina i sar. (2020) za populacije Zapadnog 

Balkana zabeležili prosečnu vrednost od 3,48. U ovoj disertaciji, vrednost bogatstva alela 

iznosi 4,48 (Tabela 11). 

Pregledom FST vrednosti i DAS distanci (0,002 > FST > 0,606; 0,001 > DAS > 0, 874; 

Slika 16), evidentan je visok nivo genetičke diferencijacije populacija potočne pastrmke na 

teritoriji Srbije. Najviše vrednosti FST indeksa zabeležene su za parove populacija koji su 

pripadali različitim rečnim slivovima, što je i očekivano usled geografske udaljenosti 

populacija. Sa druge strane, najniže vrednosti zabeležene su u populacijama koje su u 

neposrednoj geografskoj blizini, poput onih u okviru sliva Strume. Statistički neznačajne 

razlike FST indeksa zabeležene su za mali broj parova populacija. Gotovo u polovini parova 

populacija koje karakterišu statistički neznačajne razlike FST indeksa, jedna populacija iz para 

bila je sa lokaliteta Brzećka reka iz koje je analiziran manji broj jedinki u odnosu na druge 

lokalitete (Tabela 1) što može imati uticaj na značajnost ovog parametra (Ruzzante, 1998). 

Preostale parove činile su uglavnom ribnjačke populacije u paru sa drugim ribnjačkim 

populacijama ili populacijama u kojima je zabeležena introgresija alelima alohtonog porekla. 

U radu Tošić (2016) zabeležene su visoke vrednosti genetičke udaljenosti za parove 

populacija iz Đerdapa i Timočke Krajine, koje su sličnog opsega sa dobijenim vrednostima iz 

ove disertacije. Sa druge strane, u analizi populacija potočne pastrmke Istočnog Balkana 

(Kohout i sar., 2013) evidentirane su gotovo dvostruko niže vrednosti u odnosu na vrednosti 

iz ove disertacije. Niske vrednosti DAS distanci ukazuju na visoku genetičku sličnost dve 

dunavske populacije usled njihove introgresije alelima AD porekla (Vučja reka i Jerma gornji 

tok). Niske vrednosti DAS distanci zabeležene su i za populacije ribnjaka Panjica i ribnjaka 

Sokobanjska Moravica (Slika 16, Tabela 4 u Prilogu). S obzirom da se pomenuti ribnjaci 

koriste za poribljavanje ribolovnih voda na teritoriji Srbije, a sagrađeni su u blizini reka dva 

različita rečna sistema (sistem Zapadne Morave i sistem Južne Morave, respektivno), njihova 

genetička sličnost, usled prisustva alohtonih alela, stvara dodatne konzervacione probleme za 

potencijalne recipijentne populacije. 

Rezultati hijerarhijskih STRUCTURE analiza pokazali su složenu i veoma 

diferenciranu populacionu strukturu potočne pastrmke u Srbiji. Analizirane populacije, na 

osnovu porekla detektovanih alela, generalno se mogu podeliti u (1) „dunavsku“ (2) 

„egejsku“ i (3) „atlantsku“ grupu populacija (Slika 17, 18, 19, 20). 

„Dunavsku“ (DA) grupu čini između 36 i 39 populacija na osnovu prvog 

hijerarhijskog koraka sprovedenih STRUCTURE analiza (Slika 17, 19, 20). Naime, u prvom 

hijerarhijskom koraku „dunavsku grupu“ čini 39 populacija kompletnog uzorka (Slika 17) kao 

i u analizi dunavskih i populacija sa dominantnim prisustvom alela poreklom iz Egejskog 

sliva (Slika 19). Međutim, u analizi dunavskih i populacija sa dominantnim prisustvom alela 

poreklom iz Atlantskog sliva „dunavsku“  grupu čini 36 populacija (Slika 20). Zabeležena je 
izrazita genetička diferencijacija populacija, odnosno već u drugom hijerarhijskom koraku 

dunavske populacije su raspoređene u 24 klastera (Slika 17, 19). U populacijama, male 

efektivne veličine, beleži se brža fiksacija određenih alela mikrosatelitske DNK, što uz 
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izostanak protoka gena dovodi do njihove snažne diferencijacije (Sanz i sar., 2019). Brza 

fiksacija alela u malim populacijama zabeležena je i za druge slatkovodne vrste riba na 

području Balkana, npr. crnku (Umbra krameri Walbaum, 1792; Marić i sar., 2017b, 2019). 

Izrazitu diferenciranost DA populacija podržavaju i zabeležene vrednosti FST i DAS distanci 

(Slika 16; Tabela 4 u Prilogu). Analize mikrosatelitske DNK pokazuju višu diferenciranost 

populacija u odnosu na mtDNK, jer sporija stopa mutacija mtDNK dovodi do očuvanja 

identičnih haplotipova tokom dužeg evolucionog vremena što dalje favorizuje grupisanje 

blisko povezanih, iako različitih, genetičkih fondova (Gratton i sar., 2014). 

Većinu populacija u okviru „dunavske“ grupe karakteriše prisustvo autohtonih DA 

haplotipova, uz različite stepene introgresije alohtonih alela mikrosatelitske DNK. Na osnovu 

Sanz (2009) za niži stepen introgresije autohtonih populacija alohtonim alelima uzeta je 

granica od oko 10%. U analiziranim populacijama „dunavske“ grupe niži stepen introgresije 

AD alela detektovan je za lokalitet Rača (8,2%). Vrlo niske vrednosti udela alohtonih alela 

(~2%) detektovane kod 20 populacija mogu biti posledica ancestralnog polimorfizma, kao i 

statističke greške (Putman i Carbone, 2014). Štaviše, STRUCTURE algoritam gotovo nikada 

ne detektuje 100% pripadnost jedinki isključivo jednoj liniji (bez primesa alela druge linije), 

sem kada su u pitanju referentne jedinke (Snoj i sar., 2015). Sa druge strane, Sanz (2009), 

takođe, navodi da visoko introgresirane populacije poseduju ≥ 25% alohtonih alela, što se 

zapaža u populaciji sa lokaliteta Katušnica (29,9% AD alela). Imajući u vidu da se mtDNK 

prenosi isključivo maternalno, može se pretpostaviti da je introgresija alohtonih alela 

poreklom od matičnih primeraka mužjaka iz ribnjačkog uzgoja (Gratton i sar., 2008; Querci i 

sar., 2013). Inače, reka Katušnica je pritoka Velikog Rzava u kome je detektovan jasan signal 

poribljavanja, te se javlja realna mogućnost primene istih upravljačkih mera za Katušnicu, što 

se zapaža i nižim nivoom introgresije AT alela (9,1%). U četiri populacije „dunavske“ grupe, 

uz autohtone DA mtDNK haplotipove, zabeleženi su i alohtoni AD haplotipovi. Ovo je 

potvrđeno analizom mikrosatelitske DNK za populacije sa lokaliteta Masurička reka i Vrla u 

kojima je zabeležen niži stepen introgresije AD alela (9,2% i 13,2, respektivno; Slika 18). 

Nalazi egejskih haplotipova (AdAE1 i ADcs1) u navedene dve populacije, kao i rezultati 

Marić i sar. (2022) dodatno potvrđuju ove navode. 

Prisustvo AT gentičkog profila, detektovano je analizom mtDNK u populacijama 

„dunavske“ grupe sa lokaliteta Samokovska reka, Brzećka reka i Visočica, gde su registrovani 

AT haplotipovi, uz autohtone DA haplotipove (Tabela 8), što je dalje potvrđeno i analizom 

mikrosatelitskih lokusa koji su prikazali introgresiju alohtonim AT alelima (Slika 20). Za 

lokalitete Samokovska reka i Bržećka reka zabeleženi su gotovo najviši udeli AT alela u 

populacijama „dunavske“ grupe koji iznose 35,9 i 30%, respektivno, dok je udeo AT alela u 

populaciji Visočice 15,5%. U studiji Tošić (2016) u reci Vratni zabeležene su tri jedinke koje 

su imale AT mtDNK haplotip, ali nisu ispoljavale alohtone alele mikrosatelitske DNK. Najviši 

udeo alohtonih AT alela u „dunavskoj grupi“ populacija zabeležen je za Vapu (44%) u kojoj je 

dominantno prisustvo haplotipa Da28 (uz haplotip Da1a), koji je detektovan u ribnjačkim 

populacijama Srbije, što ukazuje na potencijalna poribljavanja u kojima su korišćeni matični 

primerci mužjaka iz ribnjačkog uzgoja. Vrednosti udela AT alela preko 10% zabeležene su u 

populacijama sa lokaliteta Rača i Jelašnica (približno 15%), koje imaju isključivo autohtoni 

Da1a haplotip. Evoluciona istorija populacije pod uticajem recentnijih introgresija rezultira 

različitom filogenijom mtDNK u odnosu na jedarnu DNK (Renoult i sar., 2009; Marić i sar., 

2017a). U populaciji sa lokaliteta Brvenica zabeleženo je 13,6% udela AT alela 

mikrosatelitske DNK i prisustvo nerealno velikog broja DA haplotipova za malu populaciju, 

što može ukazivati na posledice antropogenog delovanja.  
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Iako se pojedine populacije nalaze u okviru „dunavske“ grupe u STRUCTURE 

analizi, usled snažne introgresije alelima poreklom iz AD i AT linija, ne mogu se smatrati 

autohtonim na osnovu mikrosatelitske DNK. Ovo se odnosi na već pomenute populacije sa 

lokaliteta: Vrla, Katušnica, Vapa, Samokovska reka, Bržećka reka, Rača, Visočica, Brvenica i 

Jelašnica. 

U „egejskoj“ (AD) grupi populacija, u poređenju sa „dunavskom“ zabeležen je niži 

nivo diferencijacije između četiri populacije sliva Strume. Navedene populacije su u dve 

STRUCTURE analize grupisane u okviru istog klastera (Slika 17, 19) i nije zabeležena 

introgresija alohtnih alela ni u jednoj populaciji. Niske vrednosti FST indeksa dodatno ukazuju 

na njhovu srodnost i postojanje visokog nivoa protoka gena između ovih populacija (Slika 

16). Ovo je u saglasnosti sa rezultatima analize mtDNK gde su u svim populacijama sliva 

Strume zabeležena dva, blisko srodna, AD haplotipa (Tabela 8). 

Populacije sa osam lokaliteta dunavskog sliva Srbije (Gradac, Mlava, Krupaja, 

Šaovice, Zlotska, Mirovštica, Sokobanjska Moravica i Veliki Rzav), koje su u STRUCTURE 

analizi grupisane zajedno sa referentnim AT populacijama mogu se svrstati u „atlantsku“ (AT) 

grupu (Slika 20). U ovu grupu, STRUCTURE algoritam je svrstao i tri ribnjačke populacije sa 

teritorije Srbije čija visoka intrapopulaciona strukturiranost ukazuje na različito poreklo 

jedinki. Udeo AT alela u prirodnim populacijama ove grupe je preko 80%, osim u 

populacijama sa lokaliteta Sokobanjska Moravica (61,5%) i Veliki Rzav (50,3%) (Slika 20). U 

okviru pomenutih introgresiranih dunavskih populacija, one sa lokaliteta Gradac i 

Sokobanjska Moravica poseduju ribnjačke AT haplotipove (Tabela 8). Analizom mtDNK 

jedinki sa lokaliteta Veliki Rzav, Šaovice, Mlava i Krupaja, uz autohtone DA, detektovani su i 

haplotipovi AT i AD linija (Tabela 8). Za sve navedene lokalitete, STRUCTURE analiza 

mikrosatelitskih lokusa je pokazala izrazitu introgresiju alelima AT linije (Slika 20), uz izrazit 

doprinos alela AD linije u populacijama sa lokaliteta Veliki Rzav i Šaovice (Slika 17; drugi 

hijerarahijski korak analize). U populacijama sa lokaliteta Zlotska reka i Mirovštica 

zabeleženi su isključivo DA mtDNK haplotipovi, međutim u prvom hijerarhijskom koraku 

ove populacije su raspoređene u „AT grupu“ zajedno sa referentnim AT populacijama (Slika 

20). Dominanto prisustvo haplotipa Da2a na ova dva lokaliteta, čije je alohtono poreklo za 

teritoriju Srbije predloženo u studiji Simonović i sar. (2015), ukazuje na mogućnost da je 

skorija introgresija AT alelima mikrosatelitske DNK posledica poribljavanja jedinkama iz 

ribnjačkog uzgoja, koje su potomci mužjaka AT porekla. Takođe, brža stopa evolucije 

mikrosatelitske DNK omogućava detekciju recentnijih introgresija u poređenju sa analizom 

mtDNK (Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012). 

Neslaganja između rezultata analiza mtDNK i jedarnih markera dokumentovana su u 

brojnim genetičkim studijama potočne pastrmke i mogu biti posledica događaja poput 

istorijske introgresije i selekcije (Redenbach i Taylor, 2002; Sanz i sar., 2006; Canino i sar., 

2010; Hedtke i Hillis, 2010; Waters i sar., 2010; Hashemzadeh Segherloo i sar., 2012). 

Takođe, neusaglašenost rezultata analiza mtDNK i mikrosatelitskih lokusa može biti posledica 

efekta uskog grla u populaciji (Gonçalves i sar., 2009) usled različitog uticaja genetičkog 

drifta i različitih modela transmisije (Avise, 2000; Haavie i sar., 2000; Kohout i sar., 2013). 

Ove razlike su evidentirane i u brojnim pastrmskim populacijama Balkanskog poluostrva 

(Sušnik i sar., 2007; Pustovrh i sar., 2011b; Kohout i sar., 2013; Marić i sar., 2017a). 

Na lokalitetima Jerma gornji tok i Vučja reka (koje pripadaju sistemu Jerme), iako su u 

okviru Crnomorskog sliva, detektovani su isključivo AD mtDNK haplotipovi (Tabela 8), što 

je potvrđeno i STRUCTURE analizom (Slika 19). U radu Marić i sar. (2022) je već 
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sugerisano da populacija iz gornjeg toka Jerme predstavlja redak slučaj biološke invazije AD 

linije u Crnomorski sliv, što je zabeleženo i na lokalitetu Vučja reka u ovoj disertaciji. Pojavu 

introgresivne hibridizacije zabeležili su Vera i sar. (2013) za reku Turija na Pirinejskom 

poluostrvu, gde je potočna pastrmka AT linije, ribnjačkog porekla, potpuno zamenila 

autohtonu populaciju potočne pastrmke. Usled nedostatka komparativnih analiza, teško je 

proceniti biološke i ekološke razlike između DA i AD potočne pastrmke. Međutim, pojedine 

studije ukazuju na postojanje razlika u fitnesu jedinki različitih filogenetskih linija potočne 

pastrmke što može dodatno oblikovati filogeografske obrasce (Meldgaard i sar., 2007; Seiler i 

Keeley, 2009; Marić i sar., 2022). Analiza mikrosatelitskih lokusa ukazala je na mešovito 

poreklo jedinki u populaciji sa lokaliteta Jerma donji tok, uz posebno visok nivo alohtonih AD 

alela (67,1%; Slika 18). Mešovito poreklo jedinki je potvrđeno i detekcijom DA, AD i AT 

haplotipova (Tabela 8). Ovo je evidentno i iz rada Marić i sar. (2022). 

Specifična situacija zabeležena je za populaciju sa lokaliteta Tripušnica koja čini isti 

klaster sa referentnom populacijom iz reke Radike (Slika 18). Navedeno korespondira i sa 

mtDNK analizom, odnosno detekcijom AdPrz haplotipa poreklom iz sliva Drim-Skadar 

(Diskusija str. 95; Tabela 8). 

Pregledom rezultata analiza oba genetička markera (mtDNK i mikrosatelitskih lokusa) 

hibridizacija između autohtonih i alohtonih jedinki potočne pastrmke zabeležena je u 

Crnomorskom  slivu na teritoriji Srbije.  

Analizom KR mtDNK na 18 lokaliteta Crnomorskog sliva zabeleženi su alohtoni AT i 

AD haplotipovi (Slika 8; Tabela 8), dok su alohtoni aleli mikrosatelitske DNK, AT i/ili AD 

porekla (udela oko ili više od 10%), zabeleženi na 22 lokaliteta: Gradac, Mlava, Krupaja, 

Šaovice, Zlotska reka, Mirovštica, Sokobanjska Moravica, Veliki Rzav, Vučja reka, Jerma 

gornji tok, Jerma donji tok, Vrla, Masurička reka, Katušnica, Vapa, Samokovska reka, 

Brzećka reka, Rača, Visočica, Brvenica, Jelašnica i Tripušnica (Slika 17, 18, 19, 20). Među 

navedenim populacijama, u populacijama sa lokaliteta Vučja reka i Jerma gornji tok došlo je 

do potpune zamene autohtone DA linije sa AD linijom. Sa druge strane, na lokalitetu 

Tripušnica nema podataka o postojanju originalne AD pastrmske populacije, već je postojeća 

populacija formirana krajem sedamdesetih godina prošloga veka translokacijom jedinki sa 

nepoznatog lokaliteta iz Jadranskog sliva (Marić i sar., 2017a). Navedeno ukazuje, da iako 

alohtona, populacija sa lokaliteta Tripušnica, zbog svoje izolovanosti, ne ugrožava autohtoni 

genofond potočne pastrmke na teritoriji Srbije. 

Introgresija alohtonih AT mtDNK haplotipova i AT alela mikrosatelitske DNK 

zabeležena je svim rečnim sistemima Crnomorskog sliva Srbije, sem u sistemu Drine, kao i u 

Resavi koja je jedina analizirana direktna pritoka Velike Morave. Sa druge strane, u 

populacijama sa Vlasinske visoravni (sistem Južne Morave) zabeleženi su različiti nivoi 

introgresivne hibridizacije iz egejskih populacija u dunavske populacije, što je direktna 

posledica translokacija koje su rezultat antropogenog delovanja (Marić i sar., 2022).  

 

5.4. Glavni ugrožavajući faktori populacija potočne pastrmke na teritoriji Srbije 

U poslednjih 20-ak godina došlo je do redukcije salmonidnog regiona u Srbiji za 

gotovo 50% (Simić i sar., 2014, 2022a), odnosno do gubitka 50% staništa potočne pastrmke u 

kvantitativnom i/ili kvalitativnom smislu (Simić i sar., 2023). Nelegalni i nekontrolisani 

ribolov još uvek predstavljaju značajne činioce jakog ribolovnog pritiska u vodama Srbije, 
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koji se teško kontrolišu (Lenhardt i sar., 2020), te su dodatni ugrožavajući faktor već 

narušenoj strukturi većine analiziranih populacija u ovoj disertaciji (Tabela 14). Sa druge 

strane, na teritoriji Srbije samo mali broj planinskih potoka, uglavnom u nepristupačnim 

područjima (npr. Rača, Izubra, Toplodolska reka), izbegao je štetne uticaje poput 

fragmentacije i gubitka fizičkog integriteta staništa (Lenhardt i sar., 2020). 

U cilju komparativne analize uticaja ugrožavajućih faktora, ali i procene održivosti 

populacija potočne pastrmke različitih rečnih sistema Srbije, u ovoj disertaciji izvršena je 

modifikacija modela ESHIPPO (Simić i sar., 2007). Pored značajnih mogućnosti za 

upravljanje populacijama, model ESHIPPO se ističe visokim potencijalom za nadogradnju i 

specijalizaciju radi ispitivanja različitih ekoloških problema vodenih organizama (Simić i sar, 

2014, 2015, 2016; Kojadinović, 2021).  

Element modela ESHIPPO koji se odnosi na Ekološku Specijalizaciju predstavlja 

evoluciono nasleđe vrste i definiše njene osnovne adaptivne vrednosti u uslovima staništa 

(Simić i sar., 2015). Ovaj element izražava i karakteristike životnog ciklusa vrste, koje su od 

velike važnosti za njeno očuvanje u različitim ekološkim uslovima. U radu Davidson i sar. 

(2012) predstavljen je sličan koncept, odnosno autori su za populacije morskih sisara nivo 

konzervacionog prioriteta procenjivali na osnovu analiza intrapopulacionih karakteristika. U 

ovoj disertaciji, nivo izolacije populacija bio je glavni diskriminišući faktor za procenu 

njihove Ekološke Specijalizacije (Tabela 14). 

Za teritoriju Srbije vršena su filogenetska istraživanja populacija potočne pastrmke 

(Marić i sar., 2006b, 2022; Tošić i sar., 2014, 2016; Simonović i sar., 2017; Škraba Jurlina i 

sar., 2020; Kanjuh i sar., 2021), ali bez detaljnog evidentiranja potencijalnih ugrožavajućih 

fakora po njihov opstanak. Prvo unapređenje modela u ovoj disertaciji se odnosilo na 

dodavanje proširene filogenetske komponente populacija dobijene u okviru ove disertacije. 

Podaci o filogenetskoj strukturi udruženi sa stepenom ugroženosti populacija omogućavaju 

donošenje odluka o prioritetu konzervacione brige (Owen i sar., 2015). Sa druge strane, 

analiza ekoloških karakteristika staništa može pružiti informacije o potencijalnim sredinskim 

ograničenjima selekcije i prisustvu alela koji su povezani sa adaptacijom na određene uslove 

sredine (Marić i sar., 2017a). Unapređeni ESHIPPOsalmo model može se uporediti sa 

konceptom Indeksa Adaptibilnosti Populacija (eng. Population Adaptive Index – PAI; Bonin i 

sar., 2007) na osnovu koga se za formiranje konzervacionih strategija, uz genetički diverzitet 

populacija, uzimaju u obzir i ekologija i demografske karakteristike populacija. 

Pregledom rezultata ESHIPPOsalmo modela, uočavaju se mahom niske i srednje 

ocene Indeksa lokalne održivosti populacija. Više od polovine analiziranih populacija ima 

gustinu manju od 0,1 ind/m2 i prosečnu dužinu jedinki manju od 20 cm (Tabela 14). Usled 

smanjenja staništa i količine vode, sve je manji procenat pastrmki koje dostižu minimalnu 

standardnu dužinu tela koja iznosi 25 cm, a koja je Naredbom o merama za očuvanje i zaštitu 

ribljeg fonda („Sl. glasnik RS“, br. 56/15 14, 94/18-40) dozvoljena za ribolov (Simić i sar., 

2023). Zabrinjava i nezadovoljavajuće stanje uzrasne strukture četvrtine analiziranih 

populacija (Tabela 14) koja direktno utiče na produkciju riba i obnavljanje populacija. 

Produkcija je izvanredan indikator kvantitativnih performansi populacija jer objedinjuje 

faktore poput biomase, rasta i stope mortaliteta (Le Cren, 1972; Almodóvar i sar., 2006). Na 

38 istraživanih lokaliteta odnos realne i potencijalne produkcije je nepovoljan (Tabela 14, 

Slika 24, 25). U gornjim tokovima reka, produkcija salmonida je generalno pod jakim 

uticajem abiotičkih faktora, koji uključuju hemijski sastav vode i kvalitet staništa (Cooper i 

Scherer, 1967; Mann i Penczak, 1986; Scarnecchia i Bergersen, 1987; Kwak i Waters, 1997; 
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Almodóvar i sar., 2006). Literaturni navodi ukazuju da gubitak biomase i produkcije 

populacija potočne pastrmke iznosi i preko 85% na pojedinim rekama poput: Vlasine, 

Dursunske reke, Jelašničke reke i Tripušnice; prvenstveno usled fragmentacije staništa 

izazvane izgradnjom mini-hidroelektrana (Simonović, 2020; Simić i sar., 2022a, 2023). 

Rezultati ove disertacije su u korelaciji sa pomenutim navodima i dodatno ukazuju na to da 

negativni trendovi produkcije vrsta nastaju usled nepovoljnih promena u okruženju (Myers i 

sar., 2018). Produkcija riba je pod direktnim uticajem kvaliteta staništa i zavisi od njegovih 

fizičkih osobina i dostupnih izvora hrane (Čanak Atlagić, 2022). 

Pre donošenja odluka o stepenu ugroženosti i održivosti potočne pastrmke na teritoriji 

Srbije, neophodno je sagledati obim i uticaj različitih ugrožavajućih faktora na njene 

populacije. 

Jakovljević i sar. (2023) prvi put primenjuju UMAP model u kombinaciji sa 

klasifikacionim algoritmom Stablo odlučivanja u cilju povezivanja međusobnog uticaja 

ekoloških i populacionih parametara ribljih vrsta. Takođe, u studiji Milošević i sar. (2022) 

UMAP model je primenjen za analizu ekološkog skupa podataka, koji uključuje i analize 

ribljih populacija. Rezultatima obe studije potvrđeno je da su redukcije dimenzionalnosti 

dobijene UMAP modelom ekološki značajne. 

U ovoj disertaciji, analizirane populacije potočne pastrmke, primenom UMAP modela, 

raspoređene su u četiri grupe u zavisnosti od dominantnog ugrožavajućeg faktora (Slika 24, 

Slika 25). Poznavanje i razumevanje faktora koji utiču na opstanak i uspešan razvoj 

populacija riba je od krucijalnog značaja za konzervaciju autohtonih genetičkih resursa 

(Frankham i sar., 2002; Kojadinović, 2021). Faktor koji se metodom mašinskog učenja 

izdvojio kao posebno limitirajući, u poređenju sa svih 19 analiziranih ugrožavajućih faktora 

populacije, je prisustvo alohtonih filogenetskih linija. Usled prisustva ovog faktora, na osnovu 

algoritma Stablo odlučivanja populacije sa 17 lokaliteta su grupisane u poseban klaster 

(Klaster 0; Slika 24, 25). Prisustvo alohtonih jedinki je posledica višedecenijskog 

poribljavanja ili translokacija jedinki sa ciljem umanjenja ribolovnog pritiska i revitalizacije 

populacija u opadanju, ali i povećanja ribolovne atraktivnosti ribarskih područja. Međutim, 

introdukcija alohtonih jedinki dovodi do smanjenja genetičke varijabilnosti što čini 

recipijentnu populaciju osetljivom na promene u njenom okruženju, a čime se i znatno 

povećava rizik od izumiranja (O'Brien i sar., 1985; Gouin i sar., 2011). Splendiani i sar. (2013) 

su pokazali da je uspeh bioloških invazija domestifikovanih linija potočne pastrmke snažno 

povezan sa ekološkim karakteristikama staništa. Naime, vоdeni ekosistemi, koje karakterišu 

nepredvidivi hidrološki uslovi, prvobitno su naseljeni malim pastrmskim populacijama, a 

masovnom introdukcijom domestifikovanih jedinki brzo se smanjuje ograničen autohtoni 

genetički diverzitet (Splendiani i sar., 2016b), što se može pretpostaviti za populacije sa 

lokaliteta Jerma gornji tok i Vučja reka u kojima je došlo do potpune zamene autohtone 

genetičke strukture.  

Posebno zabrinjava činjenica da se neadekvatno upravljanje populacijama javlja i u 

okviru zaštićenih područja na teritoriji Srbije (Tabela 14; Slika 25). U okviru Nacionalnog 

parka „Kopaonik“, Samokovska reka je posedovala održivu populaciju potočne pastrmke sve 

do izgradnje mini-hidroelektrane i pojave organskog zagađenja u gornjem toku, koji su 

udruženi sa neadekvatnim poribljavanjima. Druga analizirana populacija ovog Nacionalnog 

parka, Brzećka reka, je, takođe, izgubila veliki deo svoje autohtone genetičke varijabilnosti 

usled poribljavanja jedinkama alohtonih linija kompleksa potočne pastrmke (Tabela 14). 

Riblji fond potočne pastrmke u vodama Nacionalnog parka „Kopaonik“ u proteklih 20 godina 
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opao je za približno 60% (Janković i sar., 2005; Simić i sar., 2020f, 2022g), što se ogleda i u 

proceni održivosti analiziranih populacija u ovoj disertaciji. Slična situacija zabeležena je i u 

pastrmskim populacijama Parka prirode „Golija“ (Simić i sar., 2022a, 2022d).  

U poslednjih deset godina fragmentacija salmonidnih reka usled izgradnje mini-

hidroelektrana izazvala je narušavanje strukture populacija potočne pastrmke u velikom broju 

brdsko-planinskih reka Srbije (Simonović i sar., 2020, 2021; Simić i sar., 2023). 

Fragmentacija značajno ograničava protok gena između populacija i istovremeno negativno 

utiče na njihovu strukturu (Đuretanović, 2020) i izaziva smanjenje efektivne veličine 

populacija (Gilpin i Soulé, 1986). Glavni ugrožavajući faktor populacija sa lokaliteta 

Bistrička i Jelašnička reka je upravo fragmentacija staništa (Slika 24, 25; Tabela 14), te su 

rezultatima ovog modela, populacije sa ovih lokaliteta procenjene kao nisko održive. Ukoliko 

se uzme u obzir da fragmentacija staništa dovodi i do smanjenja reproduktivnog potencijala 

populacije (Milankov, 2007), može se zaključiti da se radi o ozbiljnoj pretnji po opstanak ovih 

populacija. Dodatni potencijalno ugrožavajući faktor za populaciju sa lokaliteta Bistrička reka 

je prisustvo haplotipa Da2a čija autohtonost nije sa sigurnošću potvrđena za teritoriju Srbije. 

Uprkos visokom genetičkom diverzitetu zabeleženom u ovoj disertaciji, prethodna 

istraživanja jasno ukazuju na opadajući trend brojnosti populacija potočne pastrmke na 

gotovo 80% staništa na teritoriji Srbije (Simić i sar., 2014, 2020a, 2020b, 2020c, 2020d, 

2020e, 2020f, 2022a, 2022b, 2022c, 2022d, 2022e, 2022f, 2022g, 2023). Rezultati 

ESHIPPOsalmo modela jasno potvrđuju ove navode s obzirom da njegovom primenom za 

teritoriju Srbije nisu zabeležene veoma visoko održive populacije (Tabela 7, 14).  

Već nepovoljno stanje pastrmskih populacija na teritoriji Srbije može ugroziti 

činjenica da će se negativni uticaji antropogenih aktivnosti dodatno pojačati usled klimatskih 

promena (Stefanidis i sar., 2018). Tokom ovog veka, predviđa se porast globalne površinske 

temperature između 1 i 4,5 °C u odnosu na preindustrijski period, a u zavisnosti od intenziteta 

emisije gasova staklene bašte (IPCC, 2023), pri čemu se reke smatraju najosetljivijim 

ekosistemima na ove promene (Ormerod, 2009). Takođe, usled klimatskih promena, predviđa 

se da će vrste koje preferiraju topliju vodu širiti svoje areale, a hladnovodne vrste dodatno 

povlačiti u gornje delove tokova (Buisson i sar., 2008; Vera i sar., 2018). Klimatske promene 

će najverovatnije rezultirati i povećanom potražnjom za pijaćom i vodom za navodnjavanje, 

naročito tokom letnjih meseci, što će stvoriti dodatan pritisak na staništa različitih vodenih 

vrsta u planinskim rekama, a koje su već posebno osetljive na klimatske fluktuacije (Papadaki 

i sar., 2016; Schöffmann i Marić, 2023). 

 

5.5. Preporuke za konzervaciju populacija potočne pastrmke u Srbiji  

Na osnovu rezultata ove disertacije, zabeležen je zabrinjavajući nivo održivosti 

populacija potočne pastrmke i neophodna je hitna primena konzervacionih mera u vidu 

dodeljivanja konzervacionih statusa populacijama na teritoriji Srbije. Nezadovoljavajući 

konzervacioni status potočne pastrmke u gotovo svim evropskim zemljama nužno nameće 

potrebu za intenzivnijim posvećivanjem pažnje i hitnim preduzimanjem konkretnih mera 

zaštite (Marić, 2005). 

Problem konzervacije fonda potočne pastrmke je slojevit i veoma složen. Iz tog 

razloga, ESHIPPOsalmo model je koncipiran sa ciljem uvođenja sistematičnog pristupa 
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očuvanju biodiverziteta, te predstavlja inovativni pristup zaštiti koji inkorporira različite 

aspekte istraživanja potočne pastrmke. 

U cilju očuvanja autohtonosti populacija potočne pastrmke u određenom regionu, od 

ključne važnosti je poznavanje njihovog genetičkog diverziteta. Očuvanje genetičke 

varijabilnosti je od posebnog značaja za eksploatisane vrste, poput potočne pastrmke, jer se na 

taj način mogu dobiti važne informacije o postojanju ranjivih ili jedinstvenih subpopulacija. 

Navedene populacije mogu biti od velikog značaja prilikom planiranja aktivnosti upravljanja 

koje uključuju reintrodukciju ili programe unapređenja (Allendorf i sar., 2008; Đuretanović, 

2020). S obzirom da je genetička struktura potočne pastrmke snažno pogođena, poribljavanja 

i translokacije jedinki, kao mere ribarstvenog upravljanja, moraju biti preispitane (Ryman i 

Laikre, 1991; Hansen i sar., 2000a; Ferguson, 2007; Škraba Jurlina, 2020). Takođe, 

neophodan je redovni genetički monitoring prirodnih populacija u cilju praćenja njihove 

efektivne veličine, kao i genetičke strukture. Rezultati ove disertacije pokazuju da nedostatak 

primene genetičkih istraživanja u ribarstvenoj praksi može imati veoma negativne posledice u 

ekološkom, finansijskom i socioekonomskom smislu (videti Poglavlje 5.5.1.). Jednako je 

važno prepoznati i osnovne ugrožavajuće faktore populacija i implementirati progresivna 

rešenja za njihovu konzervaciju. 

Za očuvanje populacija potočne pastrmke na teritoriji Srbije, kao i vrsta uopšte, 

neophodno je unaprediti upravljanje populacijama (Cowx, 1994) što uključuje mere za 

očuvanje staništa, kao i za praćenje abundance, populacione strukture i diverziteta 

(Schöffmann i Marić, 2023). 

Zaštita i restauracija staništa su glavne dugoročne mere upravljanja u cilju očuvanja 

vrste (Maitland, 1995). Stoga, za sve populacije potočne pastrmke na teritoriji Srbije 

konzervacioni napori moraju biti usmereni ka povećanju veličine populacija putem 

unapređenja i obnove staništa (Araguas i sar., 2009). Posebno je važno sprovesti 

konzervacione mere koje će osigurati povoljan status staništa populacijama male veličine 

(Marić i sar., 2022). Od ključne važnosti je i zaštita i unapređenje staništa u delovima toka 

koji predstavljaju plodišta potočne pastrmke (Palm i sar., 2007; Pulg i sar., 2013). Za 

unapređenje staništa kao odgovarajuće životne sredine za populacije potočne pastrmke u 

Srbiji neophodno je i unapređenje hidrološkog režima (Kovach i sar., 2019). Budući da su 

nenarušena staništa preduslov za vitalne populacije, mere za restauraciju narušenih staništa u 

njihovo inicijalno stanje moraju se sprovesti pre nego što se razmotre bilo koje druge mere 

upravljanja (Unfer i Pinter, 2018). Očuvanje staništa ne štiti samo potočnu pastrmku, već i 

druge vrste riba, beskičmenjaka i drugih akvatičnih organizama (Schöffmann i Marić, 2023). 

U cilju sprečavanja gubitka lokalnih adaptacija i omogućavanja dugoročne stabilnosti 

populacija programi upravljanja moraju propisivati omogućavanje razmene gena među 

populacijama. Nevedeno je moguće sprovesti strogom kontrolom funkcionisanja izgrađenih 

hidrotehničkih objekata, kao i uklanjanjem migracionih barijera (Hashemzadeh Segherloo i 

sar., 2012). Takođe, neophodna je zabrana izgradnje hidrotehničkih objekata koji negativno 

utiču na kvalitet staništa.  

Još jedan važan faktor je očuvanje ribljih populacija putem kontrolisanog ribolova i 

suzbijanja krivolova (Schöffmann i Marić, 2023; Simić i sar., 2023). Prvo se odnosi na 

usklađivanje načina ribolova sa brojnošću i strukturom populacija, konkretno, uvođenjem 

zabrane ribolova, povećanjem minimalne lovne mere, smanjenjem propisanog dnevnog ulova 

i uvođenjem sistema “uhvati i pusti”, a sve u skladu sa populacionim potrebama. Naročito se 
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preporučuje uspostavljanje sektora rezervata sa potpunom zabranom ribolova i/ili sektora sa 

načinom ribolova “uhvati i pusti” za ugrožene ili kritično ugrožene populacije na teritoriji 

Srbije (Schöffmann i Marić, 2023; Simić i sar., 2023). 

Polazna osnova za definisanje adekvatne konzervacione strategije su podaci o 

genetičkoj strukturi i stepenu genetičke varijabilnosti populacija jedne vrste (Maksimović, 

2015; Đuretanović, 2020). Iako trenutno u Evropi nije zauzet jasan stav oko definisanja 

evoluciono značajnih jedinica potočne pastrmke, veliki broj autora još uvek ističe značaj 

konzervacionih napora usmerenih ka nivou evolucionih linija unutar vrste (Ryder, 1986; 

Waples, 1995; Moritz, 1999; Marić, 2005; Funk i sar., 2012; Gratton i sar., 2014; Willi i sar., 

2022). Na osnovu genetičkih markera korišćenih u disertaciji i urađenih analiza bilo je 

moguće definisati evoluciono značajne jedinice (ESUs), a po uzoru na rad Berrebi i sar. 

(2019) odrediti i jedinice upravljanja (MUs) definisane po Moritz (1994).  

Na osnovu evolucione istorije populacija, za teritoriju Srbije se može predložiti pet 

ESUs koje korespondiraju geografskoj distribuciji detektovanih KR mtDNK haplogrupa 

potočne pastrmke:  

• ESU 1 čine populacije DA-ES haplogrupe koja je prirodno distribuirana u većini reka 

Crnomorskog sliva Srbije, 

• ESU 2 čini populacija sa lokaliteta Garvanica u kojoj su distribuirani haplotipovi DA-

INT haplogrupe, 

• ESU 3 čini populacija reke Vrle u kojoj se nalaze jedinke DA-BS haplogrupe, 

• ESU 4 obuhvata populacije AD filogenetske linije na teritoriji Srbije, odnosno 

populacije sliva Strume, 

• ESU 5 čini populacija primorske pastrmke sa lokaliteta Tripušnica, koja iako alohtona 

za teritoriju Srbije, genetički je originalna i izolovana, a kao takva može imati poseban 

biološki značaj za konzervaciju ovog taksona u okviru njegovog prirodnog areala. U budućim 

konzervacionim projektima neophodno je sprečiti mešanje genetičkog materijala iz ovih 

populacija, pogotovo ako nisu unutar iste ESUs. 

Osnovne jedinice konzervacije su upravljačke jedinice (MU) zasnovane na 

molekularnim analizama populacija, koje čine grupe populacija koje su autohtone po 

analiziranim genetičkim markerima i zahtevaju posebne mere upravljanja (Berrebi i sar., 

2019). Upravljačke jedinice su, takođe, identifikovane kao demografski nezavisni skupovi 

populacija (Palsbøll i sar., 2007) čije upravljanje je usmereno ka očuvanju, viših, evoluciono 

značajnih jedinica (Moritz, 1994; Funk i sar., 2012). Efikasna konzervacija potočne pastrmke 

može se realizovati jedino analizom genetičkih razlika između populacija (Sanz, 2018). 

Takođe, poseban menadžment populacija predlaže se za populacije koje se karakterišu niskim 

vrednostima genetičkog diverziteta i malom efektivnom veličinom (Whiteley i sar., 2015; 

Robinson i sar., 2017; Marić i sar., 2017b, 2022).  

Na teritoriji Srbije, na osnovu analiza ove disertacije, a u okviru pomenutih 

evoluciono značajnih jedinica, moguće je definisati 19 upravljačkih jedinica (MU) koje 

zahtevaju prvi stepen prioriteta zaštite. Održavanje većeg broja MU je od velike važnosti za 

dugotrajnu održivost vrste (Funk et al., 2012). U ovoj disertaciji, kriterijumi za klasifikovenje 
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analiziranih populacija u posebne upravljačke jedinice uključuju prisustvo autohtonih KR 

mtDNK haplotipova, kao i manju zastupljenost od 2% alohtonih alela mikrosatelitske DNK. 

Za populacije koje su klasifikovane u okviru ESU 1, predloženo je 15 upravljačkih 

jedinica koje su raspoređene u tri grupe, u zavisnosti od procenjene autohtonosti mtDNK 

haplotipova, jer je na pojedinim lokalitetima zabeleženo prisustvo haplotipova Da2a i Da22, 

kao i DA haplotipova koji se javljaju u ribnjačkim populacijama, a čija je autohtonost za 

teritoriju Srbije još uvek upitna. Inače, kao što je prethodno navedeno, sve tri grupe karakterše 

manja zastupljenost od 2% alohtonih alela mikrosatelitske DNK. Opravdanost ovog pristupa 

ogleda se u činjenici da se izolacija populacije znatno brže odražava na promene u 

učestalostima haplotipova/alela nego na filogenetske razlike. Iz navedenog razloga su MU 

najčešće definisane na osnovu značajne divergencije u učestalostima haplotipova/alela, 

nezavisno od njihovih filogenetskih odnosa (Marić i sar., 2023a). Prvu grupu predloženih 

upravljačkih jedinica čine potvrđeno autohtone populacije sa sledećih lokaliteta: Panjica 

(MU1), Izubra (MU2), Toplodolska reka (MU3) i Polomska reka (MU4). Drugu grupu 

upravljačkih jedinica čine visoko autohtone populacije sa lokaliteta Tolišnica (MU5) i Janjska 

reka (MU6), koje karakteriše prisustvo veoma malog broja „sumnjivih“ haplotipova koji su 

prisutni u ribnjačkim populacijama (usled prisustva haplotipova Da36 i Da28 za po jednu 

analiziranu jedinku, respektivno). Populacije u okviru treće grupe su sa lokaliteta: Studenica 

(MU7), Boranjska reka (MU8), Povlenska reka (MU9), Brevina (MU10), Bresnička reka 

(MU11), Štavska reka (MU12), Resava (MU13), dok se populacije Dojkinačke i Vodeničke 

reke (MU14) kao i Dursunske i Bistričke reke (MU15) mogu svrstati u dve nezavisne 

upravljačke jedinice (na osnovu mikrosatelitskih podataka, geografske blizine i dominantnog 

prisustva haplotipa Da22 odnosno Da2a, respektivno). Ovu grupu upravljačkih jedinica 

karakteriše prisustvo DA haplotipova koji su potencijalno prošireni translokacijama jedinki, 

odnosno antropogenim uticajem. 

U okviru DA-INT evoluciono značajne jedinice nalazi se reka Garvanica (MU16), a u 

okviru DA-BS reka Vrla (MU17). Iako je u populaciji sa lokaliteta Vrla zabeležen viši nivo 

introgresije alohtonih AD alela, usled njenog evolucionog značaja, neophodno je svrstati u 

okviru posebne MU. 

Za realizaciju plana zaštite i revitalizaciju staništa i populacija potočne pastrmke iz 

Crnomorskog sliva, neophodno je nastaviti i unaprediti istraživanja koja su vršena u ovoj 

disertaciji, a tiču se utvrđivanja i praćenja osnovnih bioloških parametara. Ovi parametri 

uključuju: veličinu, odlike životne istorije, ekologiju, trend populacija, genetičku strukturu i 

faktore ugrožavanja populacija. Za sve tri grupe upravljačkih jedinica u okviru ESU 1 

neophodno je sprovođenje genetičkog monitoringa, dok je za populacije druge i treće grupe 

neophodno utvrditi i poreklo pojedinih DA haplotipova za koje postoji indicija da su alohtoni 

za teritoriju Srbije. Većina analiziranih populacija iz Crnomorskog sliva je prilično 

malobrojna i stoga veoma podložna genetičkoj kontaminaciji (koja može biti uzrokovana 

translokacijama jedinki i hibridizacijom alohtonih i autohtonih jedinki), pa čak i lokalnom 

istrebljenju.  

Populacije Egejskog sliva iz sistema Strume (ESU 4), manje su diferencirane od 

populacija Crnomorskog sliva, karakterišu ih visoke stope protoka gena između različitih 

lokaliteta što ne opravdava poseban upravljački tretman populacija unutar ovog rečnog 

sistema, te su one raspoređene unutar jedne upravljačke jedinice (MU18). Za njhovo očuvanje 
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neophodno je dalje praćenje veličine i trenda populacija, kao i obavezne dodatne zaštite 

staništa kao osnovnog preduslova za njihovo očuvanje.  

Upravljačka jedinica u okviru ESU 5 predlaže se za populaciju sa lokaliteta Tripušnica 

(MU19). Prisustvo primorske pastrmke u Tripušnici posledica je translokacije vrste izvan 

originalnog areala. Međutim, treba uzeti u obzir da je period introdukcije primorske pastrmke 

prethodio trenutnoj zakonskoj regulativi, te iako je u pitanju de facto alohtona vrsta, ne može 

se sa biološkog aspekta izjednačiti sa alohtonim jedinkama AT linije potočne pastrmke koje 

potiču iz ribnjačkog uzgoja ili kalifornijskom pastrmkom, posebno jer ne postoji autohtona 

populacija, u sistemu Pčinje u Srbiji, koja bi mogla biti ugrožena prisustvom ove populacije. 

Populaciju sa lokaliteta Tripušnica je genetički originalna, usled izostanka nativne populacije 

potočne pastrmke na lokalitetu, i kao takva može predstavljati rezervnu (eng. back up) 

populaciju koja se može upotrebiti u konzervacionim aktivnostima u okviru originalnog arela 

primorske pastrmke, a pre svega u sistemu Drima (Marić i sar., 2017a). Navedeno je od 

izuzetne važnosti kada se uzme u obzir da populacije primorske pastrmke imaju trend pada 

brojnosti (Schöffmann i sar., 2019).  

 U ovoj disertaciji na osnovu dosad najobiminije filogenetske i populaciono-genetičke 

analize potočne pastrmke u Srbiji, predloženo je pet ESUs i 19 MU jedinica. Međutim, kako 

je procenjena populaciono-genetička strukturiranost populacija u ovoj disertaciji vršena 

analizom neutralnih markera (mtDNK i mikrosateliti), ostaje pitanje koliko izabrane MU 

oslikavaju i adaptivne razlike između populacija. Takođe, evidentno je i da usled velikog 

broja predloženih upravljačkih jedinica, sprovođenje mera za njihovu konzervaciju može biti 

veoma kompleksno u praksi. Iz tog razloga, postoji mogućnost uvođenja konzervacionih 

jedinica (eng. Conservation unit – CU) koje čine populacije koje su ocenjene kao jedinstvene 

ili divergentne sa konzervacionog aspekta, a mogu se izjednačiti sa ESU, MU ili grupom MU 

jedinica (Funk i sar., 2012). Za definisanje CU potočne pastrmke na teritoriji Srbije, u 

budućnosti, pored adaptivno neutralnih markera (korišćenih u ovoj disertaciji), nužno je 

uključiti i adaptivne markere putem RADseq analize. Upotreba oba tipa markera nije u 

koliziji, već naprotiv, njihova zajednička upotreba pruža uvid u dva tipa evolucionih 

informacija koje je neophodno kombinovati radi sprovođenja optimalnih konzervacionih mera 

(Marić i sar., 2023a). Takođe, razumevanje adaptivnih razlika je od suštinskog značaja 

prilikom odabira populacija koje bi se koristile za suplementarno poribljavanje ili 

translokaciju jedinki (Moritz, 1999; Frankham i sar., 2011; Funk i sar., 2012). 

Upravljačke jedinice čine populacije za koje se propisuje prvi stepen prioriteta zaštite 

usled njihove autohtonosti i specifične genetičke strukture (Palsbøll i sar., 2007; Moritz, 1994; 

Funk i sar., 2012; Berrebi i sar., 2019). Međutim, informacije koje su dobijene 

ESHIPPOsalmo modelom, ukazuju na visok stepen ugroženosti pojedinih populacija koje 

time zahtevaju dodatnu zaštitu. Dodatna mogućnost dodeljivanja konzervacionog statusa 

navedenim populacijama ukazuje na neophodnost uzimanja u obzir karakteristika populacije i 

faktora životne sredine u konačnoj proceni konzervacionih prioriteta (Faith i sar., 2004). 

ESHIPPOsalmo model ima elemente sistematičnog pristupa očuvanju biološke raznovrsnosti i 

predlaže pristup koji je primenjen i u radovima Strecker i sar. (2011) i Simić i sar. (2015).  

Primenom ESHIPPOsalmo modela utvrđen je visok rizik od izumiranja, odnosno 

nizak stepen održivosti za populacije sa lokaliteta Vlasina, Samokovska reka, Bistrička reka, 

Jerma, Jelašnička reka i Tripušnica, stoga se za njih mora propisati prvi stepen prioriteta 

zaštite na teritoriji Srbije. 
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Za očuvanje svih navedenih populacija neophodno je prvenstveno slediti opšte 

preporuke koje su date na početku ovog Poglavlja, dok je za populaciju sa lokaliteta Bistrička 

reka neophodno pratiti i date smernice za očuvanje populacija označenih kao posebne MU. 

Dodatno, za populaciju sa lokaliteta Jerma buduće konzervacione mere se moraju fokusirati 

na sprečavanje širenja pastrmke AD linije iz gornjeg toka Jerme u donji tok i dalje u sistem 

Južne Morave. Takođe, neophodna je reintrodukcija jedinki DA filogenetske linije u gornji tok 

Jerme, kako je naznačeno u radu Marić i sar. (2022). Iskustva u upravljanju vrste S. 

marmoratus reke Soče (Povž i sar., 1996; Marić i sar., 2022) sugerišu da bi genetički 

kompatibilne jedinke iz donje Jerme mogle biti pogodne za stvaranje matičnih jata, dok bi se 

njihovo potomstvo moglo koristiti za ribnjački uzgoj u cilju reintrodukcije autohtonih jedinki 

(za dodatne preporuke videti Poglavlje 5.5.1). Istovremeno neophodno je obustaviti 

poribljavanje alohtonim jedinkama potočne pastrmke i strogo regulisati ribolov. Populacije 

Vlasine i Samokovske reke zahtevaju, uz sve predložene konzervacione mere u ovom 

Poglavlju, prestanak poribljavanja jedinkama alohtonih filogenetskih linija. 

Umeren rizik od izumiranja kao i umeren stepen održivosti zapaža se za gotovo 

polovinu populacija analiziranih ESHIPPOsalmo modelom (Tabela 14). Među njima, 

populacije koje se nalaze u okviru posebnih upravljačkih jedinica, zahtevaju prvi stepen 

prioriteta zaštite. Preostale populacije (sa lokaliteta Gradac, Veliki Rzav, Brvenica, 

Gokčanica, Brzećka, Sokobanjska Moravica, Visočica, Vučja reka, Šaovice, Mlava, Krupaja, 

Kožica, Vratna i Zlotska reka) zahtevaju propisivanje drugog stepena prioriteta zaštite. Kako 

je na navedenim lokalitetima, glavni uzrok potencijalnog iščezavanja populacija introdukcija 

alohtonih linija kompleksa potočne pastrmke, glavne konzervacione mere uključuju prestanak 

neadekvatnog poribljavanja i potencijalnu restauraciju autohtonog genetičkog diverziteta 

(videti Poglavlje 5.5.1). Naravno, za budući opstanak i revitalizaciju ovih populacija 

neophodno je praćenje svih predloženih konzervacionih mera iz uvoda ovog Poglavlja. Za 

pojedine visoko introgresirane populacije (npr. reka Šaovice) primenom strogih mera kontrole 

i upravljanja, obezbedilo bi se održivo korišćenje, posebno ukoliko bi se adekvatnim 

poribljavanjem kroz određeni vremenski period restaurirala približna autohtona genetička 

struktura populacije.  

Očuvanje autohtonosti populacija potočne pastrmke, koje se suočavaju sa rastućim 

antropogenim pritiscima, zahteva holistički pristup koji objedinjuje naučna istraživanja, 

aktivnu zaštitu staništa, zakonske regulative i angažovanje lokalnih zajednica (Dauwalter i 

sar., 2020). Trenutno, ugroženost potočne pastrmke se u Srbiji zakonski reguliše određenim 

zaštitnim merama u ribarstvu, kao što su minimalna dozvoljena dužina ulova, period lovostaja 

u vreme mresta, strogo propisan režim ribolova u pogledu mogućnosti i količine ulovljenih 

jedinki, broja ribolovnih dana tokom sezone i slično. Sve pobrojane mere su veoma dobre, ali 

one do sada nisu dale pozitivne rezultate u zaštiti, pre svega zbog njihovog nepotpunog 

sprovođenja. Za efikasno sprovođenje predloženih mera u okviru ovog Poglavlja, od suštinske 

važnosti su kontinuirani napori u cilju razmene znanja i iskustava između akademske 

zajednice i korisnika ribolovnih voda, jasna regulativa koja se odnosi na očuvanje genetičkog 

diverziteta, transparentnost rezultata genetičkih istraživanja, kao i integracija istraživanja u 

smernice za primenu propisanih mera na različitim nivoima (Klütsch i Laikre, 2021).  

Sve primenljive mere zaštite jedne vrste teoretski možemo svrstati u in situ i ex situ, 

kao i u kombinaciju ova dva vida konzervacije (Mijović-Magdić, 2007). Po mišljenju 

Maitland (2004) od izuzetne važnosti je da se odredi stepen genetske varijabilnosti vrste, kao i 

da se dobro upoznaju njena biologija i ekologija, što je preduzeto u ovoj studiji. Kao 

potencijalna rešenja, autor nudi menadžment staništa, gajenje u veštačkim uslovima i 
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krioprezervaciju (Mijović-Magdić, 2007). Krioprezervacija je metoda koja ima široku 

primenu u reproduktivnom menadžmentu, a naročito je značajna u konzervaciji genetičkih 

resursa (Lahnsteiner i sar., 2000; Cabrita i sar., 2010; Martínez-Páramo i sar., 2017; 

Kojadinović, 2021), te se njena primena dodatno preporučuje za očuvanje genofonda 

najugroženijih populacija potočne pastrmke na teritoriji Srbije. Zajedno sa adekvatnom 

selekcijom i optimalnim ribnjačkim uzgojem (videti Poglavlje 5.5.1) formiranje kriobanki 

gameta, u cilju sprečavanja iznenadnih akcidentnih situacija i genetičkog drifta, je od 

suštinskog značaja za očuvanje sojeva i populacija koji su u opasnosti od istrebljenja, dok se 

ekološki uslovi u njihovim prirodnim staništima ne poprave (Felip i sar., 2009; Veličković, 

2015). 

Rezultati ESHIPPOsalmo modela ukazuju da među populacijama analiziranim u ovoj 

disertaciji nema veoma visoko održivih populacija (Tabela 14), te je održivo korišćenje 

populacija neophodno planski i selektivno sprovoditi, odnosno prilagoditi ga pojedinačnom 

slučaju. Kada analizirane populacije postanu stabilne i poprave se uslovi staništa, odnosno 

kada se smanji uticaj ugrožavajućih faktora po diverzitet populacija, održivo korišćenje, u 

obimu u kome se sada sprovodi, biće razmotreno i prilagođeno specifičnostima populacije. 

Ukoliko se problemi navedeni u ovom Poglavlju zanemare, a populacije i dalje koriste u 

postojećem obimu, dodatno će se ubrzati smanjenje populacionih trendova i genetičkog 

diverziteta što, u krajnjem slučaju, može dovesti do potpunog iščezavanja pojedinih 

populacija. 

Populacije analizirane u ovoj disertaciji pretežno potiču iz gornjih tokova reka koje 

karakteriše ograničeni kapacitet staništa, što rezultira nedostatkom krupnih jedinki koje bi bile 

ribolovno atraktivne, što je potvrđeno upotrebom ESHIPPOsalmo modela, kojim je istaknuta 

mala dužinu analiziranih jedinki (Tabela 14). Usled izostanka ribolovne atraktivnosti, izostaje 

i potreba za održivim korišćenjem navedenih populacija. Za razliku od populacija iz gornjih 

tokova koje su uglavnom autohtone, za populacije iz donjih tokova koje imaju narušenu 

autohtonu strukturu, a ribolovno su atraktivne i imaju komercijalnu vrednosti, a na osnovu 

populacionih karakteristika poseduju potencijal za održivo korišćenje, može se sprovoditi 

režim ribolova „uhvati i pusti“ ili režim ribolova po zakonski propisanim merama, ukoliko 

populacione karateristike daju takvu mogućnost. Primeri populacija koje se najviše ističu 

takvim potencijalom su sa lokaliteta: Gradac, Veliki Rzav, Sokobanjska Moravica, Visočica i 

Mlava.  

Potencijal za održivo korišćenje prepoznaje se u Egejskom slivu na teritoriji Srbije, 

konkretno u slivu reke Strume. Navedene populacije su autohtone, sliv se ističe po svojoj 

visokoj produktivnosti, uz registrovane nalaze krupnih jedinki koje su ribolovno atraktivne 

(Simić i sar., 2020a; Marić i sar., 2022). Takođe, nakon sprovođenja konzervacionih mera 

predloženih u ovoj disertaciji, potencijal za održivo korišćenje poseduju reke koje su u okviru 

ESU 1 svrstane u treću grupu upravljačkih jedinica, a na osnovu ESHIPPOsalmo modela 

poseduju visok stepen održivosti.  

U svrhu održivog korišćenja analiziranih populacija sa teritorije Srbije, može se slediti 

primer reke Soče iz Slovenije (Berrebi i sar., 2022b) u kojoj je, sa ciljem održivog korišćenja 

autohtonog genofonda, prvo sprovedena revitalizacija autohtonih populacija. Međutim, ovo je 

izuzetno ekonomski zahtevan i dugotrajan proces koji se za reku Soču sprovodi već 20-ak 

godina.  
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Pored populacija koje su uključene u ovo istraživanje, na teritoriji Srbije postoji veliki 

broj populacija koje potencijalno poseduju znatan kapacitet za održivo korišćenje, usled 

zadovoljavajuće populacione strukture i prisustva krupnih, ribolovno atraktivnih, primeraka 

potočne pastrmke. Kao primer, može se navesti populacija sa lokaliteta Sokobanjska 

Moravica ispod Bovanskog jezera (usmeno saopštenje Vladica Simić). 

 

5.6. Predlog mera za umanjenje štetnih efekata poribljavanja na primeru genotipizacije 

matičnog jata potočne pastrmke ribnjaka „Panjica“  

Rezultati ove disertacije ukazuju da translokacije jedinki i neadekvatno poribljavanje 

imaju negativan uticaj na genetičku strukturu populacija potočne pastrmke u Srbiji. 

Generalno, u regionu, uključujući i Srbiju, genetička istraživanja ribnjačkih populacija se 

veoma retko sprovode (Kanjuh, 2023) i nisu regulisana zakonskim aktima, što predstavlja 

značajan problem u očuvanju autohtonih populacija potočne pastrmke. Stoga, u cilju 

unapređenja održivog upravljanja populacijama potočne pastrmke u Srbiji, analizirano je 

matično jato ribnjaka koji je uključen u proizvodnju salmonidne riblje mlađi za potrebe 

poribljavanja. Takođe, sa ciljem unapređenja prakse ribnjačkog uzgoja i ublažavanja štetnih 

efekata na prirodne populacije, prvi put je ribnjačka populacija potočne pastrmke iz Srbije 

analizirana pomoću tri tipa molekularnih markera (KR mtDNK, LDH gen i mikrosateliti), 

kako bi se ustanovilo da li su jedinke matičnog jata ribnjaka „Panjica“ adekvatni donori za 

suplementarno poribljavanje ribolovnih voda Crnomorskog sliva Srbije.  

U slučajevima kada je poribljavanje jedina moguća mera za očuvanje populacije, 

napori moraju biti usmereni ka dostizanju uspeha bez ugrožavanja genetičke strukture 

recipijentne populacije (Saura i Faria, 2011). Iz tog razloga, rezultati ove studije su direktno 

inkorporirani u upravljačku praksu ribnjaka „Panjica“. 

Analizom tri tipa molekularnih markera utvrđena je introdukcija alohtonih AT alela u 

matično jato ribnjaka (Tabela 12, Slika 22, 23, Tabela 10 u Prilogu). Kod 49,6% jedinki nije 

zabeležena hibridizacija sa alohtonim jedinkama (ni po jednom tipu markera), 46,8% jedinki 

su hibridi DA i AT linije, dok je preostalih 3,6% jedinki AT porekla. U prethodnim 

istraživanjima pastrmskih populacija evropskih ribnjaka detektovane su znatno veće 

proporcije alohtonih AT gena, uz kompletnu admiksiju unutar pojedinih matičnih jata (Marić i 

sar., 2010; Bohling i sar., 2016; Schmidt i sar., 2017; Berrebi i sar., 2021). Nasuprot tome, 

veliki broj neintrogresiranih jedinki matičnog jata ribnjaka „Panjica“ omogućio je selekciju 

jedinki za dalji uzgoj i reprodukciju, što je retko ostvarivo u ribnjačkim populacijama u 

Evropi. Uzimajući u obzir rezultate koji su dobijeni analizom svih markera, matično jato 

dostiže nivo od oko 75% autohtonosti što implicira da nivo introgresije nije visok, kao i da se 

genetički testovi mogu koristiti u cilju sprečavanja novih introgresija. 

Zabeležene visoke vrednosti parametara genetičkog diverziteta u matičnom jatu 

ribnjaka „Panjica“ (Tabela 12) posledica su introgresije alohtonim AT alelima (Tabela 13), što 

je čest slučaj u domestifikovanim pastrmskim populacijama (Bohling i sar., 2016). U 

istraživanju Berrebi i sar. (2021) evidentirane su visoke vrednosti genetičkog diverziteta 

populacija iz 26 evropskih ribnjaka. Vrednosti parametara genetičkog diverziteta DA 

autohtone grupe matičnog jata (Grupa 1) su nešto više u poređenju sa procenjenim 

vrednostima za populaciju iz reke Panjice iz koje su jedinke uključivane u matično jato 

(Tabela 13). Međutim, procenjene vrednosti Grupe 1 matičnog jata su generalno u saglasnosti 
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sa vrednostima procenjenim za divlje populacije Crnomorskog sliva u Srbiji (Škraba Jurlina i 

sar., 2020; Marić i sar., 2022; ova studija). 

Neočekivano, rezultati ove studije su ukazali na znatna neslaganja u utvrđivanju AT 

porekla jedinki dobijenih RFLP analizom LDH gena i genotipizacijom mikrosatelitskih 

lokusa. Od 104 jedinke koje su posedovale DA mtDNK haplotip i > 0,99% DA alela 

mikrosatelitske DNK, 34 jedinke su imale 90/90 ili 90/100 LDH genotip (Slika 23, Tabela 10 

u Prilogu). Prema saznanjima autora ove disertacije, u ribnjačkim populacijama do sada nisu 

zabeležena ovako izražena neslaganja između analize LDH gena i genotipizacije 

mikrosatelitskih lokusa. Međutim, Berrebi i sar. (2017) su uočili slična odstupanja u divljim 

populacijama hibridnih jedinki glavatice u sistemu Soče (Slovenija), gde je analiza LDH gena 

otkrila znatno veći procenat DA alela u poređenju sa mikrosatelitskim podacima, što je 

objašnjeno zasićenjem mikrosatelitskog filogenetskog signala. 

Geni (npr. LDH), za razliku od hipervarijabilnih neutralnih markera (npr. 

mikrosatelitski lokusi), imaju sporiju evoluciju i podvrgnuti su selektivnim pritiscima. To 

znači da nakon formiranja ribnjačkog matičnog jata nisu u tolikoj meri podložni efektu uskog 

grla i nasumičnom genetičkom driftu (Ward, 2000; Berrebi i sar., 2017). U zaštićenom 

okruženju (obilje hrane, odsustvo predatora i slaba vodena strujanja) LDH-C1*90 genotip 

može imati bolje performanse, a jedinke koje su njegovi nosioci rastu brže u poređenju sa 

ostalim jedinkama (Morán i sar., 1991; Horreo i sar., 2015). 

Uočena su i neslaganja između rezultata dobijenih analizom mtDNK i jedarnih 

markera. Naime, 37 jedinki koje su posedovale autohtone mtDNK haplotipove pripadalo je 

hibridnoj ili alohtonoj AT liniji na osnovu analize LDH gena ili mikrosatelitske DNK (Tabela 

12, 13, Slika 23, Tabela 10 u Prilogu). Takođe, 10 jedinki sa alohtonim mtDNK haplotipovima 

su na osnovu analiza LDH gena posedovale autohtoni 100/100 LDH genotip ili su označene 

kao hibridne na osnovu mikrosatelitske DNK (Tabela 12, 13, Tabela 10 u Prilogu). Takva 

odstupanja su uobičajena jer se mtDNK, usled materinskog nasleđivanja, mnogo brže fiksira u 

populaciji koja je podložna nasumičnom genetičkom driftu (Birky, 1991), o čemu je 

diskutovano za sicilijansku pastrmku u radu Sanz i sar. (2023). 

Rezultati ove disertacije ističu važnost korišćenja različitih tipova genetičkih markera 

prilikom istraživanja porekla ranije neanaliziranih populacija. Svaki marker ima svoje 

specifične karakteristike i koristi se u različite svrhe, što ukazuje na važnost njihove 

kombinovane primene. LDH gen kao genetički marker je veoma koristan za razlikovanje 

domestifikovanih i prirodnih stokova, dok mikrosateliti pružaju dublji uvid u stepen admiksije 

jedinki. 

Kako na svakom genetičkom markeru (KR mtDNK, LDH gen i mikrosatelitski 

lokusi), populacija matičnog jata ribnjaka „Panjica“ ima približno 75% autohtonog 

genetičkog udela može se pretpostaviti da se radi o potpuno hibridnoj populaciji koja je u 

admiksiji, što dalje implicira da i čiste jedinke, prema odabranim markerima, mogu imati 

određeni procenat introgresije sa AT alelima. U ovom slučaju, selekcija pojedinačnih matičnih 

jedinki bi značila samo selekciju na osnovu odabranih markera. Nažalost, u ovoj situaciji i sa 

ograničenim brojem markera, potpun stepen admiksije je teško otkriti. Međutim, mali 

procenat pretežno F1 i F2 hibridnih jedinki u populaciji matičnog jata, ukazuje da se ipak radi 

o populaciji u koju je nedavno (pre nekoliko generacija) uključen mali broju domestifikovanih 

jedinki AT porekla. Stoga, većina jedinki su zapravo neintrogresirane autohtone jedinke. U 

idealnom slučaju, ova ograničenja mogu biti prevaziđena korišćenjem GBS tehnologija kada 
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se u budućnosti ispune uslovi za njihovu primenu. Ovo bi omogućilo temeljnije i 

informativnije skeniranje genomskih lokusa i identifikaciju jedinki koje poseduju kompletno 

autohtoni genom. 

Rezultati analiza ove studije su direktno inkorporirani u upravljačku praksu ribnjaka 

„Panjica“ zadržavanjem u matičnom jatu isključivo jedinki koje pokazuju autohtono DA 

poreklo na svim analiziranim markerima (Grupa 1; jedinke označene u Tabeli 10 u Prilogu). 

Istovremeno, da bi se izbegli štetni efekti inbridinga (Hansen i Jensen, 2005; McLean i sar., 

2008; Vera i sar., 2010), sprovedena je analiza srodničkih odnosa jedinki Grupe 1 sa ciljem 

daljeg isključivanja jedinki koje su u punorodnom srodstvu (Tabela 11 u Prilogu). Nakon svih 

sprovedenih analiza, 63 jedinke su ispunile sve kriterijume za formiranje novog autohtonog 

matičnog jata (Tabela 10 u Prilogu). 

S obzirom da preporučena efektivna veličina populacije treba da broji između 25 i 94 

jedinke (Pante i sar., 2001; Aho i sar., 2006), zarad održavanja autohtonog genetičkog 

diverziteta neophodno je izvršiti dopunu matičnog jata prethodno genotipiziranim jedinkama 

iz prirode koje nemaju ribnjačko poreklo (Grant i sar., 2017). Na taj način redovno 

obnavljanje matičnog jata jedinkama iz prirode (u svakoj generaciji) rezultiraće umanjenjem 

efekta ribnjačke selekcije (Mobrand i sar., 2005; Ford i sar., 2006; Grant i sar., 2017). 

Sprovođenjem navedenih mera jedinke matičnog jata ribnjaka „Panjica“ se mogu koristiti za 

poribljavanje genetički kompatibilnih populacija u rekama Crnomorskog sliva Srbije. 

Što su ribnjačke populacije sličnije jedne drugima, a različitije od lokalnih prirodnih 

populacija, to su rizici povezani sa poribljavanjem veći, jer mogu dovesti do ukupnog 

smanjenja genetičkog diverziteta i genetičke kontaminacije recipijentnih populacija 

(Valiquette i sar., 2014; Bohling i sar., 2016; Berrebi i sar., 2021). Za Srbiju je ovo od 

ogromnog značaja za buduće upravljanje ribolovnim vodama. Konkretno, u Srbiji je približno 

8% reka Crnomorskog sliva poribljeno jedinkama AT linije, što je u pojedinim populacijama 

dovelo do visokog nivoa introgresije alohtonim jedinkama (videti Poglavlje 5.3). Takođe, 

zabeleženi su i slučajevi introgresivne hibridizacije egejskih populacija (AD filogenetske 

linije) u dunavske populacije (Marić i sar., 2022).  

Usled prirodnog prisustva više filogenetskih linija/haplogrupa na teritoriji Srbije 

(Tabela 8), neophodno je da jedinke koje se uzgajaju za potrebe poribljavanja ribolovnih voda 

budu genetički kompatibilne recipijentnim populacijama. Stoga, novoformirano autohtono 

matično jato ribnjaka koje poseduje isključivo haplotipove DA-ES haplogrupe može se 

koristiti samo za potencijalno poribljavanje reka u kojima je ova haplogrupa prirodno 

distribuirana, ali samo ako postoji kompatibilnost u pogledu i drugih molekularnih markera. 

Evoluciona istorija potočne pastrmke na području Srbije je kompleksna i populacije iz 

različitih rečnih sistema su genetički različite (Marić i sar., 2006b, 2022; Tošić i sar., 2016; 

Kanjuh i sar., 2021; ova studija). Stoga je nužno da svaka buduća strategija programa uzgoja 

potočne pastrmke ima za cilj stvaranje regionalnih matičnih jata. Time bi se smanjio rizik od 

gubitka lokalnih adaptacija i sprečile pojave genetičke homogenizacije i introgresivne 

hibridizacije u recipijentnim populacijama (Weeks i sar., 2011).  

Genetička struktura recipijentne populacije se takođe može narušiti i poribljavanjem 

jedinkama koji potiču iz istog rečnog sliva. To dodatno zahteva da poreklo matičnog jata mora 

biti u skladu sa genetičkom strukturom recipijentnih populacija (Hayes i sar., 2005; Bohling i 

sar., 2016; Grant i sar., 2017). 
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Budući da poribljavanje može imati nepovoljne efekte na evolucioni potencijal 

populacija (Araki i sar., 2008; Fraser, 2008), u cilju održivosti populacija, neophodno je prvo 

primeniti sve druge konzervacione mere, prvenstveno konzervaciju i unapređenje staništa 

(Cowx, 1994; Laikre i sar., 1999; videti Poglavlje 5.5). Izuzetno u slučajevima kada je 

ribolovni pritisak jak, produkcija niska usled neuspešnog mresta ili niske stope rasta, ili je 

abundanca izrazito smanjena usled akcidentnih situacija ili zagađenja, poribljavanje se može 

primeniti kao mera konzervacije (Cresswell i sar., 1984). Kada je poribljavanje jedina opcija 

za opstanak populacije, neophodno je usmeriti konzervacione napore na maksimiziranje 

uspeha bez ugrožavanja genetičke strukture recipijentne populacije (Saura i Faria, 2011). 

Najzad, ribnjački uzgoj jedinki i poribljavanje, kao mere unapređenja populacija 

potočne pastrmke, treba sprovoditi samo u slučajevima kada ostale metode revitalizacije nisu 

dale očekivane rezultate. 

Primer dobre prakse je projekat obnavljanja populacija glavatice S. marmoratus 

započet u Sloveniji u rečnim sistemima Soče i Idrice. U periodu od 1993. do 1996. godine, 

molekularno-genetičkim analizama utvrđeno je postojanje ekstenzivne hibridizacije između 

glavatice i potočne pastrmke AT filogenetske linije. Shodno tome, od 1996. godine razvijane 

su različite upravljačke strategije za obnavljanje populacija glavatice. Konzervacione mere su 

uključivale zabranu poribljavanja jedinkama potočne pastrmke, reviziju propisa o 

rekreativnom ribolovu i genetičku karakterizaciju jedinki planiranih za poribljavanje Soče. 

Vršena je genetička karakterizacija matičnih jedinki iz hibridnih zona i genetički čistih 

populacija iz očuvanih gornjih tokova pomenutih rečnih sistema, te je fenotipski i genetički 

adekvatna mlađ korišćena za poribljavanje Soče. Kao pozitivan rezultat dugogodišnje 

primene konzervacionih mera, tokom proteklih 15-ak godina udeo domestifikovane atlantske 

linije u populaciji reke Soče svake godine opada za približno 2% u odnosu na prethodnu 

godinu (Berrebi i sar., 2022b). 

Za teritoriju Srbije, neophodno je unaprediti nacionalno zakonodavstvo u smeru 

efikasnog očuvanja potočne pastrmke koje uzima u obzir genetičke razlike među 

populacijama. Nameće se i hitna potreba za genetičkom karakterizacijom matičnih jata 

ribnjačkih populacija potočne pastrmke u Srbiji kako bi se ublažio uticaj poribljavanja. 

Odvojeno upravljanje populacijama potočne pastrmke zasnovano na redovnom genetičkom 

monitoringu poribljavanja mora postati redovna praksa u cilju bolje zaštite biodiverziteta. 

Istovremeno, za programe poribljavanja ključno je utvrditi sledeće: mere suzbijanja 

rizika, sve značajne posledice poribljavanja, ekološke rizike i potencijalne ekološke 

interakcije (Pearsons i Hopley, 1999). Poribljavanja se moraju sprovoditi pod rigoroznim 

uslovima uz adekvatno upravljanje i monitoring. Posebno je važno naglasiti da reke koje nisu 

ribolovno atraktivne, a poseduju visoki konzervacioni i evolucioni značaj, ne smeju biti 

poribljavane. 
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6. ZAKLJUČCI 

Rezultati ove disertacije pružili su novi uvid u filogeniju i filogeografiju kompleksa 

potočne pastrmke sa teritorije Srbije, ali i sa znatno šireg areala taksona. Samo za teritoriju 

Srbije, detektovano je gotovo dvostruko više haplotipova nego u svim prethodnim studijama. 

U ovoj disertaciji ukupno su registrovana 32 haplotipa za teritoriju Srbije, od kojih je 11 

novoopisano. Haplotipska raznovrsnost dunavske filogenetske linije u Srbiji je veoma visoka 

u poređenju sa drugim regionima u slivu Dunava, što se ogleda u prisustvu haplotipova iz 

DA-ES, DA-BS, kao i DA-INT haplogrupe. Na analiziranom području, jadranska filogenetska 

linija iz sliva Strume je znatno manje diferencirana u poređenju sa dunavskom linijom, što je 

u skladu sa veličinom slivnog područja. 

U ovoj studiji, u odnosu na prethodne studije, otkriven je znatno veći broj jedinki koje 

imaju atlantske haplotipove. Atlantski haplotipovi su pronađeni na četvrtini svih ispitivanih 

lokaliteta Crnomorskog sliva u Srbiji. Ova studija potvrđuje i prethodne navode da su jedinke 

potočne pastrmke iz Egejskog sliva i sistema Drim-Skadar korišćene za poribljavanje 

ribolovnih voda Srbije, verovatno i pre poribljavanja jedinkama atlantske domestifikovane 

linije. 

Filogenetske i filogeografske analize, na osnovu podataka iz ove disertacije i 

literature, produkovale su rezultate bitne za razumevanje diverziteta dunavske linije potočne 

pastrmke. U okviru pomenute filogenetske linije, pored već opisane dve haplogrupe, u ovoj 

disertaciji je detektovana još jedna, tentativno nazvana DA-INT haplogrupa. DA-INT 

haplogrupa zauzima intermedijarni položaj u filogenetskim rekonstrukcijama i može se 

klasifikovati kao tranziciona haplogrupa u odnosu na DA-ES i DA-BS. Filogeografska 

distribucija haplogrupa se u izvesnoj meri preklapa, što je najuočljivije u Srbiji, gde je 

zabeleženo prisustvo sve tri haplogrupe. 

U ovoj studiji najmlađi zajednički predak roda Salmo datiran je za period kasnog 

miocena. Suprotno uobičajenom uverenju, rezultati ove disertacije jasno pokazuju da su se 

glavne podele unutar kompleksa potočne pastrmke odigrale u kasnom pliocenu, a ne u 

pleistocenu. Pliocensko poreklo sugeriše da filogenetske linije kompleksa potočne pastrmke 

nisu formirane usled geo(hidro)morfoloških promena tokom glacijacija i interglacijacija, već 

su rezultat orogeneze i evolucije slivova. 

Analizom mikrosatelitskih markera detektovana je složena populaciona struktura 

potočne pastrmke u Srbiji. Međutim, u odnosu na prethodne studije, zabeležen je i viši nivo 

introgresije i introgresivne hibridizacije između autohtone dunavske linije potočne pastrmke i 

alohtonih filogenetskih linija. Alohtoni aleli mikrosatelitske DNK, AT i/ili AD porekla (udela 

≥ 10%), zabeleženi su na 22 lokaliteta. U populaciji iz sliva Vardara u Srbiji prisutni su 

alohtoni aleli poreklom iz Jadranskog sliva, dok sa druge strane, kod četiri populacije iz sliva 

Strume nije detektovana introgresija alelima alohtonog porekla. Tri ribnjačke populacije iz 

Srbije dominantno su introgresirane alelima atlantskog porekla. 

Na osnovu rezultata novokoncipiranog ESHIPPOsalmo modela, prisustvo alohtonih 

filogenetskih linija kompleksa potočne pastrmke izdvaja se kao glavni ugrožavajući faktor 

populacija. Drugi izrazito ugrožavajući faktori populacija su: narušavanje i fragmentacija 

staništa, kao i neadekvatno upravljanje. Navedeno je razlog da među analiziranim 

populacijama, na osnovu ESHIPPOsalmo modela, nema veoma visoko održivih. U 

analiziranom uzorku, 41% populacija odlikuje visok stepen održivosti, 46% umeren, dok 
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populacije sa lokaliteta Samokovska reka, Bistrička reka, Vlasina, Jerma, Jelašnička reka i 

Tripušnica odlikuje nizak stepen održivosti. 

Trenutno stranje analiziranih populacija ukazuje da je održivo korišćenje populacija 

neophodno planski i selektivno sprovoditi. Kada analizirane populacije postanu stabilne i 

poprave se uslovi staništa, odnosno kada se smanji uticaj ugrožavajućih faktora po diverzitet 

populacija, održivo korišćenje, u meri u kojoj se trenutno sprovodi, treba da bude razmotreno 

i prilagođeno specifičnostima populacije. Korišćenje populacija koje nisu ribolovno 

atraktivne, a predstavljaju važne autohtone genofondove, nema validaciju. 

Za teritoriju Srbije, na osnovu filogenetske istorije populacija, može se predložiti pet 

evoluciono značajnih jedinica koje uključuju populacije: (1) DA-ES, (2) DA-BS, (3) DA-INT, 

(4) AD filogenetska linija iz Egejskog sliva i (5) populaciju primorske pastrmke sa lokaliteta 

Tripušnica. Na osnovu analiza ove disertacije, a u okviru pomenutih evoluciono značajnih 

jedinica, moguće je definisati 19 upravljačkih jedinica. Predložene upravljačke jedinice čine 

populacije sa lokaliteta: Panjica (MU1), Izubra (MU2), Toplodolska reka (MU3), Polomska 

reka (MU4), Tolišnica (MU5), Janjska reka (MU6), Studenica (MU7), Boranjska reka (MU8), 

Povlenska reka (MU9), Brevina (MU10), Bresnička reka (MU11), Štavska reka (MU12), 

Resava (MU13), Dojkinačka i Vodenička reka (MU14), Dursunska i Bistrička reka (MU15), 

Garvanica (MU16), Vrla (MU17), Lisinska reka, Ljubatska reka, Dragovištica i Brankovačka 

reka (MU18) i Tripušnica (MU19). U cilju sprovođenja optimalnih konzervacionih mera, 

odnosno razumevanja adaptivnih razlika među populacijama, u budućim studijama, 

preporučuje se definisanje konzervacionih jedinica. Za uspostavljanje konzervacionih jedinica 

potočne pastrmke na teritoriji Srbije, pored adaptivno neutralnih markera (korišćenih u ovoj 

disertaciji), nužno je uključiti i adaptivne markere putem npr. RADseq analize. 

Na teritoriji Srbije na osnovu rezultata genetičkih istraživanja i ESHIPPOsalmo 

modela, prvi stepen prioriteta zaštite propisan je za 31 populaciju, dok 14 populacija zahteva 

drugi stepen prioriteta zašitite. 

U slučajevima kada je poribljavanje jedina moguća mera za očuvanje populacije, 

napori moraju biti usmereni ka dostizanju uspeha bez ugrožavanja genetičke strukture 

recipijentne populacije. Iz tog razloga, rezultati ove studije su direktno inkorporirani u 

upravljačku praksu ribnjaka „Panjica“. Analize mitohondrijske DNK, mikrosatelitskih lokusa 

i LDH gena omogućile su selekciju jedinki ribnjaka „Panjica“ koje su autohtone na svim 

ispitivanim markerima. Autohtone matične jedinke se mogu koristiti za produkciju mlađi koja 

je pogodna za poribljavanje odgovarajućih ribolovnih voda Crnomorskog sliva.  

Za očuvanje populacija potočne pastrmke istraživanog područja neophodno je 

unaprediti i pravilno sprovoditi upravljanje populacijama. Konzervacioni napori moraju biti 

usmereni ka sprovođenju mera neophodnih za očuvanje njihovog staništa, abundance, 

populacione strukture i genetičkog diverziteta. Navedene aktivnosti zahtevaju brze i korenite 

promene u zakonskom smislu, ali i dosledno sprovođenje u budućoj konzervacionoj i 

upravljačkoj praksi. 
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8. PRILOG 

 

 
Tabela 1. Spisak haplotipova i pratećih mitohondrijskih linija, pristupni brojevi sekvenci iz 

Banke Gena i odgovarajuće reference. Haplotipovi identifikovani u ovoj studiji su podebljani, 

prethodno neopisani haplotipovi su dodatno označeni i zvezdicom, dok su preostali 

haplotipovi preuzeti iz Banke Gena. 

 

 

Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

ADcs1 AD AY836330 Cortey i sar., 2004 

ADcs2 AD AY836331 Cortey i sar., 2004 

ADcs3 AD AY836332 Cortey i sar., 2004 

ADcs4 AD AY836333 Cortey i sar., 2004 

ADcs5 AD AY836334 Cortey i sar., 2004 

ADcs6 AD AY836335 Cortey i sar., 2004 

ADcs7 AD AY836336 Cortey i sar., 2004 

ADcs8 AD AY836337 Cortey i sar., 2004 

ADcs9 AD AY836338 Cortey i sar., 2004 

ADcs10 AD AY836339 Cortey i sar., 2004 

ADcs11 AD AY836340 Cortey i sar., 2004 

ADcs12 AD AY836341 Cortey i sar., 2004 

ADcs13 AD AY836342 Cortey i sar., 2004 

ADcs15 AD AY836344 Cortey i sar., 2004 

ADcs16 AD AY836345 Cortey i sar., 2004 

ADcs17 AD AY836346 Cortey i sar., 2004 

ADcs18 AD AY836347 Cortey i sar., 2004 

ADcs19 AD AY836348 Cortey i sar., 2004 

ADcs20 AD AY836349 Cortey i sar., 2004 

ADcs21 AD JQ030884 Lucarda i sar., 2012a 

ADcs22* AD OP690630 ova studija 

AD-Tyrrh1 AD KX450257 Berrebi i sar., 2019 

AD-Tyrrh2 AD KX450258 Berrebi i sar., 2019 

AD-Tyrrh3 AD KX450259 Berrebi i sar., 2019 

AD-Tyrrh5 AD  KX450261 Berrebi i sar., 2019 

AD-Tyrrh6 AD KX450262 Berrebi i sar., 2019 

ADTR1 AD JN543965 Özen, 2013 

ADTR2 AD JN543966 Özen, 2013 

ADTR3 AD JN543967 Özen, 2013 

ADTR4 AD JN543968 Özen, 2013 

ADTR5 AD JN543969 Özen, 2013 

ADTR6 AD JN543970 Özen, 2013 

ADTR7 AD JN543971 Özen, 2013 

ADTR8 AD JN543972 Özen, 2013 

 AdAE1  AD GQ357908 Kohout i sar., 2013 
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Tabela 1. Nastavak.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

 AdAE2 AD GQ357909 Kohout i sar., 2013 

 AdAE3 AD GQ357910 Kohout i sar., 2013 

AdZA1  AD GQ357911 Kohout i sar., 2013 

KOS6 AD MT505420 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS19 AD MT505421 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS34 AD MT505422 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS73 AD MT505423 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS85 AD MT505424 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS87 AD MT505425 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS90 AD MT505426 Grapci-Kotori i sar., 2020 

KOS102 AD MT505428 Grapci-Kotori i sar., 2020 

AdcsTi1 AD KU667314 Marić i sar., 2017 

R3C AD KU667313 Marić i sar., 2017 

AdPrz AD KU667310 Marić i sar., 2017 

AD-C1 AD DQ381567 Sušnik i sar., 2007 

AD-M1 AD DQ381566 Sušnik i sar., 2007 

ADcr2 AD MK184916 Delling i sar., 2020 

ADcr3 AD MK184930 Delling i sar., 2020 

ADcr4 AD MK184926 Delling i sar., 2020 

ADcr5 AD  MK184935 Delling i sar., 2020 

ADcr6 AD  MK184943 Delling i sar., 2020 

AUA5 AD AF253551 Suárez i sar., 2001 

macros1 AD JN807337 Querci i sar., 2013 

S. letnica Haplo 12 AD AY926570 Sušnik i sar., 2006 

S. letnica Haplo 13 AD AY926573 Sušnik i sar., 2006 

S. letnica Haplo 14 AD  AY926571 Sušnik i sar., 2006 

S. letnica Haplo 15 AD AY926572 Sušnik i sar., 2006 

S. letnica Haplo 16 AD DQ381568 Sušnik i sar., 2007 

S. letnica Haplo 17 AD DQ381569 Sušnik i sar., 2007 

S. letnica Haplo 18 AD DQ381570 Sušnik i sar., 2007 

MEcs1 ME AY836350 Cortey i sar., 2004 

MEcs2 ME AY836351 Cortey i sar., 2004 

MEcs3 ME AY836352 Cortey i sar., 2004 

MEcs4 ME AY836353 Cortey i sar., 2004 

MEcs5 ME AY836354 Cortey i sar., 2004 

MEcs6 ME AY836355 Cortey i sar., 2004 

MEcs7 ME AY836356 Cortey i sar., 2004 

MEcs8 ME AY836357 Cortey i sar., 2004 

MEcs9 ME AY836358 Cortey i sar., 2004 

MEcs10 ME AY836359 Cortey i sar., 2004 

MEcs11 ME AY836360 Cortey i sar., 2004 

MEcs13 ME AY836362 Cortey i sar., 2004 

MEcs14 ME AY836363 Cortey i sar., 2004 

MEcs15 ME AY836364 Cortey i sar., 2004 
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Tabela 1. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

MEcs23 ME MG970273 Vera i sar., 2019 

MEcs25 ME MG970274 Vera i sar., 2019 

MEcs26 ME MG970275 Vera i sar., 2019 

MEcs27 ME MG970276 Vera i sar., 2019 

MEcr1 ME MK184945 Delling i sar., 2020 

MAcs1 MA AY836365 Cortey i sar., 2004 

Ma1a MA  DQ841191 Meraner i sar., 2007 

Ma2a MA DQ841189 Meraner i sar., 2007 

Ma2b MA  DQ841190 Meraner i sar., 2007 

Ma2c MA JQ582461 Meraner i sar., 2013 

MAcs4 MA JN208022 Pujolar i sar., 2011 

MAcs5 MA JQ041696 Lucarda i sar., 2012b 

MaK1 MA JX846931 Jadan i sar., 2015 

MAcr1 MA MK184938 Delling i sar., 2020 

MAcr2 MA MK184936 Delling i sar., 2020 

MATR1 MA JN543996 Özen, 2013 

AD-Z1 MA DQ381565 Sušnik i sar., 2007 

ATcs1 AT AF273086 Cortey i García‐Marín, 2002 

ATcs2 AT AF273087 Cortey i García‐Marín, 2002 

ATcs3 AT AF274574 Cortey i García‐Marín, 2002 

ATcs4 AT AF274575 Cortey i García‐Marín, 2002 

ATcs5 AT AF274576 Cortey i García‐Marín, 2002 

ATcs6 AT AF274577 Cortey i García‐Marín, 2002 

ATcs11 AT AY836327 Cortey i sar., 2004 

ATcs12 AT AY836328 Cortey i sar., 2004 

ATcs13 AT AY836329 Cortey i sar., 2004 

ATcs14 AT EF530476 Cortey i sar., 2009 

ATcs15 AT EF530477 Cortey i sar., 2009 

ATcs16 AT EF530478 Cortey i sar., 2009 

ATcs17 AT EF530479 Cortey i sar., 2009 

ATcs18 AT EF530480 Cortey i sar., 2009 

ATcs19 AT EF530481 Cortey i sar., 2009 

ATcs20 AT EF530482 Cortey i sar., 2009 

ATcs21 AT EF530483 Cortey i sar., 2009 

ATcs22 AT EF530484 Cortey i sar., 2009 

ATcs23 AT EF530485 Cortey i sar., 2009 

ATcs24 AT EF530486 Cortey i sar., 2009 

ATcs25 AT EF530487 Cortey i sar., 2009 

ATcs26 AT EF530488 Cortey i sar., 2009 

ATcs27 AT EF530489 Cortey i sar., 2009 

ATcs28 AT EF530490 Cortey i sar., 2009 

ATcs29 AT  EF530491 Cortey i sar., 2009 

ATcs30 AT EF530492 Cortey i sar., 2009 

ATcs31 AT EF530493 Cortey i sar., 2009 
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Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

ATcs32 AT EF530494 Cortey i sar., 2009 

ATcs33 AT EF530495 Cortey i sar., 2009 

ATcs34 AT EF530496 Cortey i sar., 2009 

ATcs35 AT EF530497 Cortey i sar., 2009 

ATcs36 AT EF530498 Cortey i sar., 2009 

ATcs37 AT EF530499 Cortey i sar., 2009 

ATcs38 AT EF530500 Cortey i sar., 2009 

ATcs39 AT EF530501 Cortey i sar., 2009 

ATcs41 AT EF530502 Cortey i sar., 2009 

ATcs42 AT EF530503 Cortey i sar., 2009 

ATcs43 AT EF530504 Cortey i sar., 2009 

ATcs45 AT EF530505 Cortey i sar., 2009 

ATcs46 AT EF530506 Cortey i sar., 2009 

ATcs47 AT EF530507 Cortey i sar., 2009 

ATcs48 AT EF530508 Cortey i sar., 2009 

ATcs49 AT EF530509 Cortey i sar., 2009 

ATcs50 AT  EF530510 Cortey i sar., 2009 

ATcs51 AT EF530511 Cortey i sar., 2009 

ATcs52 AT EF530512 Cortey i sar., 2009 

ATcs53 AT MK330940 Berrebi i sar., 2020 

ATcs54* AT OP690631 ova studija 

A5 AT HQ848357 Kohout i sar., 2012 

A7 AT HQ848358 Kohout i sar., 2012 

A8 AT HQ848359 Kohout i sar., 2012 

A9 AT HQ848360 Kohout i sar., 2012 

A10 AT HQ848361 Kohout i sar., 2012 

A11 AT HQ848362 Kohout i sar., 2012 

A12 AT HQ848363 Kohout i sar., 2012 

A13 AT HQ848364 Kohout i sar., 2012 

A14 AT HQ848365 Kohout i sar., 2012 

A15 AT HQ848366 Kohout i sar., 2012 

A16 AT HQ848367 Kohout i sar., 2012 

A17 AT HQ848368 Kohout i sar., 2012 

A18 AT HQ848369 Kohout i sar., 2012 

A19 AT HQ848370 Kohout i sar., 2012 

At1e AT DQ841192 Meraner i sar., 2007 

 At11a  AT AY185578 Duftner i sar., 2003 

At11b  AT AY185579 Duftner i sar., 2003 

ATSic AT JF297974 Snoj i sar., 2011 

AT-Tyrrh1 AT KX450263 Berrebi i sar., 2019 

ATM2 AT JF297979 Snoj i sar., 2011 

ATM3 AT JF297980 Snoj i sar., 2011 
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Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

ATM4 AT JF297975 Snoj i sar., 2011 

ATM5 AT JF297977 Snoj i sar., 2011 

ATM7 AT JF297982 Snoj i sar., 2011 

ATM12 AT KT279147 Doadrio i sar., 2015 

ATM13 AT KT279141 Doadrio i sar., 2015 

ATM16 AT KT279144 Doadrio i sar., 2015 

NAcr1 NA LT617612 Tougard i sar., 2018 

NAcr2 NA LT617613 Tougard i sar., 2018 

NAcr5 NA LT617632 Tougard i sar., 2018 

NA1 AT AF253541 Suárez i sar., 2001 

NA2 AT AF253542 Suárez i sar., 2001 

NA3 AT AF253543 Suárez i sar., 2001 

NA4 AT AF253556 Suárez i sar., 2001 

NA6 AT AF253559 Suárez i sar., 2001 

JE1 AT AF253557 Suárez i sar., 2001 

SA1 AT AF253553 Suárez i sar., 2001 

SA2 AT AF253554 Suárez i sar., 2001 

SA3 AT AF253555 Suárez i sar., 2001 

ATA1 NA LT617630 Tougard i sar., 2018 

ATA2 NA LT617631 Tougard i sar., 2018 

ATM1 AT-M JF297978 Snoj i sar., 2011 

ATM6 AT-M JF297976 Snoj i sar., 2011 

ATM9 AT-M KT279157 Doadrio i sar., 2015 

ATM10 AT-M KT279143 Doadrio i sar., 2015 

ATM11 AT-M KT279146 Doadrio i sar., 2015 

ATM14 AT-M KT279142 Doadrio i sar., 2015 

ATM15 AT-M KT279152 Doadrio i sar., 2015 

DUcs1 DU EF530513 Cortey i sar., 2009 

DUcs2 DU EF530514 Cortey i sar., 2009 

DUcs3 DU EF530515 Cortey i sar., 2009 

DUcs4 DU EF530516 Cortey i sar., 2009 

DUcs5 DU EF530517 Cortey i sar., 2009 

DUcs6 DU EF530518 Cortey i sar., 2009 

DUcs7 DU EF530519 Cortey i sar., 2009 

DUcs8 DU EF530520 Cortey i sar., 2009 

DUcs9 DU EF530521 Cortey i sar., 2009 

DUcs10 DU EF530522 Cortey i sar., 2009 

DUcs11 DU EF530523 Cortey i sar., 2009 

DUcs12 DU EF530524 Cortey i sar., 2009 

DUcs13 DU EF530525 Cortey i sar., 2009 

DUcs14 DU EF530526 Cortey i sar., 2009 

DUcs15 DU EF530527 Cortey i sar., 2009 

DUcs16 DU EF530528 Cortey i sar., 2009 

DUcs17 DU EF530529 Cortey i sar., 2009 
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Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

DUcs18 DU EF530530 Cortey i sar., 2009 

DUcs19 DU EF530531 Cortey i sar., 2009 

DUcs20 DU EF530532 Cortey i sar., 2009 

DUcs21 DU EF530533 Cortey i sar., 2009 

DUcs22 DU EF530534 Cortey i sar., 2009 

DUcs23 DU EF530535 Cortey i sar., 2009 

DUcs24 DU KM210671 Vera i sar., 2015 

DUcs25 DU KM210672 Vera i sar., 2015 

DUcs26 DU KM210673 Vera i sar., 2015 

DUcs27 DU KM210674 Vera i sar., 2015 

DUcs28 DU KM210675 Vera i sar., 2015 

DUcs29 DU KM210676 Vera i sar., 2015 

DUcs30 DU KM210677 Vera i sar., 2015 

DUcs31 DU KM210678 Vera i sar., 2015 

DUcs32 DU KM210679 Vera i sar., 2015 

DUcs33 DU KM210680 Vera i sar., 2015 

DUcs34 DU KM210681 Vera i sar., 2015 

DU1 DU AF253544 Suárez i sar., 2001 

DU2 DU AF253545 Suárez i sar., 2001 

DUhaplotype 7 DU AF274578 Cortey i García-Marín, 2002  

Dades Dades JF297981 Snoj i sar., 2011 

Da1a  DA-ES AY185568 Duftner i sar., 2003 

Da1b  DA-ES AY185569 Duftner i sar., 2003 

Da1c  DA-ES GQ284832 Baric i sar., 2010 

Da1d  DA-ES GQ284833 Baric i sar., 2010 

Da1f  DA-ES MK675073 Kanjuh i sar., 2020 

Da1g  DA-ES MK675074 Kanjuh i sar., 2020 

Da2a   DA-ES GQ284834 Baric i sar., 2010 

Da2b  DA-ES GQ284835 Baric i sar., 2010 

Da2c  DA-ES GQ284836 Baric i sar., 2010 

Da3  DA-ES AY185571 Duftner i sar., 2003 

Da9  DA-ES AY185572 Duftner i sar., 2003 

Da9a  DA-ES GQ222380 Jadan i sar., 2009 

Da22  DA-ES AY185573 Duftner i sar., 2003 

Da23a  DA-ES AY185574 Duftner i sar., 2003 

Da23b  DA-ES AY185575 Duftner i sar., 2003 

Da26 DA-ES DQ841194 Meraner i sar., 2007 

Da27 DA-ES MW618102 Marić i sar., 2022 

Da28 DA-ES MW618103 Marić i sar., 2022 

Da29* DA-ES OP690621 ova studija 

Da30* DA-ES OP690622 ova studija 

Da31* DA-ES OP690623 ova studija 

Da32* DA-ES OP690624 ova studija 

Da33* DA-ES OP690625 ova studija 



8. Prilog 

165 

 

Tabela 1. Nastavak. 

 

Haplotip 

 

 

Filogenetska 

linija 

 

Pristupni broj 

 

Referenca 

Da34* DA-ES OP690626 ova studija 

Da35* DA-ES OP690627 ova studija 

Da36* DA-ES OP690628 ova studija 

Da37* DA-ES OP690629 ova studija 

D3  DA-ES HQ848371 Kohout i sar., 2012 

D4  DA-ES HQ848372 Kohout i sar., 2012 

D5  DA-ES HQ848373 Kohout i sar., 2012 

D7  DA-ES HQ848374 Kohout i sar., 2012 

D8  DA-ES HQ848375 Kohout i sar., 2012 

DaDA1  DA-ES GQ357906 Kohout i sar., 2013 

DaDA2  DA-ES GQ357907 Kohout i sar., 2013 

Iran1  DA-ES HM237337 Vera i sar., 2011 

Iran2  DA-ES HM237338 Vera i sar., 2011 
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Da24  DA-BS AY185576 Duftner i sar., 2003 

DaBS1  DA-BS GQ357897 Kohout i sar., 2013 

DaBS2  DA-BS GQ357898 Kohout i sar., 2013 

DaBS3 DA-BS GQ357899 Kohout i sar., 2013 

DaBS4 DA-BS GQ357900 Kohout i sar., 2013 

DaBS5 DA-BS GQ357901 Kohout i sar., 2013 
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DaBS7 DA-BS GQ357903 Kohout i sar., 2013 
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DATR6  DA-BS JN543978 Özen, 2013 

DATR7  DA-BS JN543979 Özen, 2013 

DATR8  DA-BS JN543980 Özen, 2013 

DATR10  DA-BS JN543982 Özen, 2013 
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Tabela 1. Nastavak. 
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Tabela 2. Spisak lokaliteta na kojima su zabeleženi haplotipovi DA-ES, DA-BS i DA-INT 

haplogrupa. Redni broj lokaliteta odgovara broju i položaju lokaliteta na karti distribucije DA 

haplogrupa (Slika 11). 
 

 

 

 

Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

1.  Vermuntbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1a (21) Duftner i sar., 2003 

2. Hornbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (7) Weiss i sar., 2001 

3. Fagge (In → Dunav → Crno more) 

Austrija 

Da1a (20) Duftner i sar., 2003 

4. Rossbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2c (7) Baric i sar., 2010 

5. Rappenbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (14), Da2c (5) Baric i sar., 2010 

6. Jezero Gossenköllesee (In → Dunav 

→ Crno more) Austrija 

Da1b (20) Duftner i sar., 2003 

7. Eulenbach (Dunav → Crno more) 

Nemačka 

Da2a (2) Bernatchez i sar., 1992 

8. Sendersbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1a (3), Da2b (27), 

Da2c (1) 

Baric i sar., 2010 

9. Trins-Padast (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2b (20) Baric i sar., 2010 

10. Zeischbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1a (1), Da2a (13), 

Da22 (1) 

Baric i sar., 2010 

11. Schlandraunbach (Adiđe → 

Jadransko more) Italija 

Da1a (2) Meraner i sar., 2007 

12. Adiđe (Jadransko more) 

Italija 

Da1a (1), Da26 (1) Meraner i sar., 2007 

13. Talfer (Eisack → Adiđe →Jadransko 

more) Italija 

Da2a (1) Meraner i sar., 2007 

 

14. Eisack (Adiđe → Jadransko more) 

Italija 

Da1a (2), Da26 (3) Meraner i sar., 2007 

 

15. Grünbach (Eisack → Adiđe → 

Jadransko more) Italija 

Da1a (20) Meraner i sar., 2007 

 

16. Kampillbach (Eisack → Adiđe 

→Jadransko more) Italija 

Da1a (10), Da2a (2), 

Da22 (1) 

Meraner i sar., 2007 

 

17. Gader (Eisack → Adiđe →Jadransko 

more) Italija 

Da1a (1) Meraner i sar., 2007 

 

18. Reinbach (Eisack → Adiđe → 

Jadransko more) Italija 

Da1a (4) Meraner i sar., 2007 

 

19. Ahr (Eisack → Adiđe → Jadransko 

more) Italija 

Da1a (3) Meraner i sar., 2007 

 

20. Antholzer Bach (Eisack → Adiđe → 

Jadransko more) Italija 

Da1a (19), Da26 (3) Meraner i sar., 2007 

21. Kreuzbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1d (16) Baric i sar., 2010 
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Tabela 2. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

22. Weisenbach (Lech → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da22 (10) Weiss i sar., 2001 

23. Blühnbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (15), Da22 (4) Weiss i sar., 2001 

24. Haslingbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da22 (11) Weiss i sar., 2001 

25. Windbach (Salzach → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da1a (15) Baric i sar., 2010 

26. Krimmler Ache (Salzach → Dunav 

→ Crno more) Austrija 

Da2c (17) Baric i sar., 2010 

27. Grubingbach (Salzach → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da1a (8) Baric i sar., 2010 

28. Rettenbach (Salzach → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da1a (10) Baric i sar., 2010 

29. Kollerschlägerbach (Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (1) Weiss i sar., 2001 

30. Sandtalgraben (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1a (15) Baric i sar., 2010 

 

31. Katzbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1a (17) Baric i sar., 2010 

32. Sauedterbach (Dunav → Crno more) 

Austrija 

Da2a (2) Weiss i sar., 2001 

33. Kapellenbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1a (2), Da22 (1) Baric i sar., 2010 

34. Kamp (Rosenburg) (Krems → Dunav 

→ Crno more) Austrija 

Da3 (3) Weiss i sar., 2001 

35. Kamp (Schönbach) (Krems → Dunav 

→ Crno more) Austrija 

Da3 (3), Da9 (2) Weiss i sar., 2001 

36. Jezero Anrasersee (Drava → Dunav 

→ Crno more) Austrija 

Da1a (20) Duftner i sar., 2003 

37. Faisternitzbach (Drava → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da2a (15), Da9 (1) Weiss i sar., 2001 

38. Drava (Dunav → Crno more)  

Austrija 

Da22 (1) Weiss i sar., 2001 

39. Kristeinbach (Drava → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da9 (8) Weiss i sar., 2001 

40. Schwarzenberg (Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (5) Weiss i sar., 2001 

41. Piesting (Zellenbach) (Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (2) Weiss i sar., 2001 

42. Lunzerseebach (Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (2) Weiss i sar., 2001 

43. Woisgenbach (Drava → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da1c (17) Baric i sar., 2010 
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Tabela 2. Nastavak. 

 

 

 

Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

44. Anlaufbach (Salzach → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da1a (52) Baric i sar., 2010 

45. Dösenbach (Drava → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da1c (23) Baric i sar., 2010 

46. Maisbach (Drava → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da2a (26) Baric i sar., 2010 

47. Daglesbach River = Viehbach (Weiss, 

2011) (Dunav → Crno more) Austrija 

Da1a (1), Da22 (2) Weiss i sar., 2001 

Duftner i sar., 2003 

48. Lohnbach (Dunav → Crno more) 

Austrija 

Da1a (5), Da23b (1), 

Da22 (2), Da3 (1) 

Weiss i sar., 2001 

Duftner i sar., 2003 

49. Kleiner Kamp (Krems → Dunav → 

Crno more) Austrija 

Da3 (1), Da9 (1), Da23a (1), 

KK1002 (35), KK2022 (4) 

Duftner i sar., 2003 

Schenekar i sar., 2014 

50. Freßnitzbach (Drava → Dunav → 

Crno more) Austrija  

Da2a (1) Duftner i sar., 2003 

51. Celní potok (Nab → Dunav → Crno 

more) Češka Republika 

Da1a (7) Kohout i sar., 2012 

52. Medvĕdí potok (Regen → Dunav → 

Crno more) Češka Republika 

Da1a (2), Da3 (1) Kohout i sar., 2012 

53. Liščí potok (Regen → Dunav → Crno 

more) Češka Republika 

Da1a (1), Da3 (1) Kohout i sar., 2012 

54. Mlýnský potok (Große Mühl → 

Dunav → Crno more) Češka Republika 

Da1a (14), D3 (4) Kohout i sar., 2012 

55. Dyje (Morava → Dunav → Crno more) 

Češka Republika 

Da1a (1), D5 (2) Kohout i sar., 2012 

56. Desna (Morava → Dunav → Crno 

more) Češka Republika 

Da1a (1), D8 (1) Kohout i sar., 2012 

57. Vah (Dunav → Crno more)  

Slovačka 

Da1a (1), Da22 (3),  

D4 (1) 

Kohout i sar., 2012 

58. Muranj (Tisa → Dunav → Crno more) 

Slovačka 

Da1a (1), Da22 (1),  

D7 (1) 

Kohout i sar., 2012 

59. Topl’a (Tisa → Dunav → Crno more) 

Slovačka 

Da1a (1), Da22 (1),  

D5 (1) 

Kohout i sar., 2012 

60. Poprad (Visla → Baltičko more) 

Slovačka  

Da1a (5), Da22 (1),  

D4 (1) 

Kohout i sar., 2012 

61. Kežmarská Biela voda (Visla → 
Baltičko more) Slovačka 

Da1a (3), Da22 (2),  

D5 (1) 

Kohout i sar., 2012 

62. Bohinjsko jezero (Sava → Dunav → 

Crno more) Slovenija 

Da2a (1) Bernatchez i sar., 1992 

63. Sava Dolinka (Sava → Dunav → Crno 

more) Slovenija 

Da1a (7) Simonović i sar., 2017 

64. Ribnica (Sava → Dunav → Crno more) 

Slovenija 

Da1a (17) Simonović i sar., 2017 

65. Iška (Sava → Dunav → Crno more) 

Slovenija 

Da1a (3), Da2a (1),  

Da3 (2) 

Simonović i sar., 2017 

https://en.wikipedia.org/wiki/Danube
https://en.wikipedia.org/wiki/Black_Sea
https://en.wikipedia.org/wiki/Tisza
https://en.wikipedia.org/wiki/Danube
https://en.wikipedia.org/wiki/Black_Sea
https://en.wikipedia.org/wiki/Tisza
https://en.wikipedia.org/wiki/Danube
https://en.wikipedia.org/wiki/Black_Sea
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

66. Mahnečica (Sava → Dunav → Crno 

more) Slovenija 

Da1a (11) Simonović i sar., 2017 

67. Obrh (Ljubljanica→ Sava → Dunav 

→ Crno more) Slovenija 

Da1a (1), Da2a (4) Simonović i sar., 2017 

68. Krka (Sava → Dunav → Crno more) 

Slovenija 

Da1a (12), Da2a (5),  

Da22 (24) 

Simonović i sar., 2017 

69. Velka (Drava → Dunav → Crno 

more) Slovenija 

Da1a (3), Da2a (1) Simonović i sar., 2017 

70. Mislinja (Drava → Dunav → Crno 

more) Slovenija 

Da1a (12), Da2a (10) Simonović i sar., 2017 

71. Kremžarjev potok (Drava → Dunav 

→ Crno more) Slovenija 

Da1a (2) Simonović i sar., 2017 

 

72. Kozji jarek (Kupa → Sava → 

Dunav → Crno more) Hrvatska 

Da1a (6) Simonović i sar., 2017 

 

73. 

 

Čabranka (Kupa → Sava → Dunav 

→ Crno more) Hrvatska 

Da1a (9), Da2a (2) Kanjuh i sar., 2020 

74. Bresni potok (Kupa → Sava → 

Dunav → Crno more) Hrvatska 

Da2a (2) Kanjuh i sar., 2020 

75. Mala Lešnica (Kupa → Sava → 

Dunav → Crno more) Hrvatska 

Da1a (9) Kanjuh i sar., 2020 

76. 

 

Curak (Kupa → Sava → Dunav → 

Crno more) Hrvatska 

Da1a (14) Simonović i sar., 2017 

Kanjuh i sar., 2020 

77. Jasenak (Kupa → Sava → Dunav → 

Crno more) Hrvatska 

Da1a (4) Kanjuh i sar., 2020 

78. Lička Jesenica (Kupa → Sava 

Dunav → Crno more) Hrvatska  

Da1a (1), Da2a (8) Kanjuh i sar., 2020 

79. 

 

Lička (Kupa → Sava →Dunav → 

Crno more) Hrvatska  

Da1a (9) Simonović i sar., 2017 

 

80. 

 

Gacka (Jadransko more) 

Hrvatska 

Da2a (14) Simonović i sar., 2017 

 

81. Slapnica (Kupa → Sava → Dunav 

→ Crno more) Hrvatska 

Da1a (8), Da2a (2) Kanjuh i sar., 2020 

82. Kupčina (Kupa → Sava → Dunav 

→ Crno more) Hrvatska 

Da1a (13) Kanjuh i sar., 2020 

83. 

 

Plitvica (Drava → Dunav → Crno 

more) Hrvatska 

Da9a (1) Jadan i sar., 2009  

84. Orljava (Sava → Dunav → Crno 

more) Hrvatska 

Da22 (5) Kanjuh i sar., 2020 

85. Toplica (Drava → Dunav → Crno 

more) Hrvatska 

Da1a (5), Da1g (5),  

Da22 (2) 

Kanjuh i sar., 2020 

86. Brzaja (Sava → Dunav → Crno 

more) Hrvatska 

Da2a (1), Da22 (7) Kanjuh i sar., 2020 

87. Jankovački potok (Drava → Dunav 

→ Crno more) Hrvatska 

Da1a (2), Da1f (3) Kanjuh i sar., 2020 
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

88. 

 

Jankovačko jezero (Drava → Dunav 

→ Crno more) Hrvatska 

Da1a (1), Da2a (7) Kanjuh i sar., 2020 

89. 

 

Veličanka (Sava → Dunav → Crno 

more) Hrvatska 

Da1a (3), Da22 (1) Kanjuh i sar., 2020 

90. 

 

Svetinja (Una → Sava → Dunav → 

Crno more) Bosna i Hercegovina 

Da2a (1), Da22 (1) Simonović i sar., 2017 

 

91. 

 

Kruščica (Bosna → Dunav → Crno 

more) Bosna i Hercegovina 

Da22 (2) Simonović i sar., 2017 

 

92. 

 

Una (Sava → Dunav → Crno more) 

Bosna i Hercegovina 

Da22 (4) Simonović i sar., 2017 

 

93. 

 

Vrijeka (Neretva → Egejsko more) 

Bosna i Hercegovina 

Da2a (3) Simonović i sar., 2017 

 

94. 

 

Drina (Sava → Dunav → Crno more) 

Bosna i Hercegovina 

Da1a (14) Simonović i sar., 2017 

 

95. 

 

Komarnica (Drina → Dunav → Crno 

more) Crna Gora 

Da1a (7), Da2a (5) Simonović i sar., 2017 

 

96. 

 

Tara (Drina → Dunav → Crno more) 

Crna Gora 

Da1a (5), Da2a (3) Simonović i sar., 2017 

 

97. 

 

Gornja Zeta (Morača → Skadarsko 

jezero) Crna Gora 

Da1a (14) Simonović i sar., 2017 

 

98. 

 

Gračanica (Zeta → Morača → 

Skadarsko jezero) Crna Gora 

Da1a (4) Simonović i sar., 2017 

 

99. 

 

Nožica (Morača → Skadarsko jezero) 

Crna Gora 

Da1a (11) Simonović i sar., 2017 

 

100. 

 

Boranjska reka (Drina → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da2a (15) ova studija 

 

101. 

 

Zmajevac (Drina → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da1a (1), Da2a (2) Marić i sar., 2006 

 

102. 

 

Ljuboviđa (Drina → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da1a (12), Da2a (8) ova studija 

 

103. 

 

Rača (Drina → Dunav → Crno more) 

Srbija 

Da1a (20) ova studija 

 

104. 

 

Crni potok (Drina → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da1a (2) Marić i sar., 2006 

 

105. 

 

Gračanica (Drina → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da1a (3), Da2a (16),  

Da22 (1) 

ova studija 

 

106. 

 

Vapa (Drina → Dunav → Crno more) 

Srbija 

Da1a (6), Da28 (13) ova studija 

 

107. 

 

Povlenska reka (Kolubara → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da2a (20) ova studija 

 

108. 

 

Gradac (Kolubara → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da1a (17), Da2a (2) Marić i sar., 2006 

ova studija 

109. 

 

Đetinja (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (20) ova studija 
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

110. 

 

Godljevača (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (2) Marić i sar., 2006 

 

111. 

 

Katušnica (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (1), Da31(19) ova studija 

 

112. 

 

Veliki Rzav (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (2), Da1c (1),  

Da2a (2), Da31(8) 

ova studija 

 

113. 

 

Trudovačka reka (Lim → Drina → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (3) Marić i sar., 2006 

 

114. 

 

Panjica (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (10), Da28 (10) ova studija 

 

115. 

 

Tolišnica (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (5), Da35 (12),  

Da36 (3) 

ova studija 

 

116. 

 

Brvenica (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (2), Da2a (2),  

Da28 (1), Da31 (3) 

ova studija 

 

117. 

 

Maglička reka (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (1), Da22 (4) ova studija 

 

118. 

 

Bresnička reka (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (10), Da22 (10),  

Da30 (2) 

Marić i sar., 2006 

 ova studija 

119. 

 

Jošanica (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (3) Marić i sar., 2006 

 

120. 

 

Studenica (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (16), Da2a (4) ova studija 

 

121. 

 

Izubra (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (20) ova studija 

 

122. 

 

Brevina (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da1a (12), Da2a (9),  

Da28 (1), Da30 (1) 

Marić i sar., 2006  

ova studija 

123. 

 

Gokčanica (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da2a (20) ova studija 

 

124. 

 

Samokovska reka (Zapadna Morava 

→ Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (16), Da28 (2) ova studija 

 

125. 

 

Brzećka reka (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da2a (9), Da28 (2) ova studija 

 

126. 

 

Jastrebačka reka (Zapadna Morava 

→ Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (2) Simonović i sar., 2017 

 

127. 

 

Štavska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (6), Da2a (11),  

Da33 (2) 

ova studija 

 

128. 

 

Prolomska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (3) Marić i sar., 2006 

  

129. 

 

Sokobanjska Moravica (Južna 

Morava → Dunav → Crno more) 

Srbija 

Da1a (6), Da2a (6),  

Da30 (5), Da33 (2) 

ova studija 

 

130. 

 

Toplodolska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (9), Da37 (9) ova studija 

 

131. 

 

Studenačka reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (5), IsDa21 (3) Marić i sar., 2006 

Kanjuh i sar., 2021 

132. 

 

Visočica (Južna Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da2a (1), Da22 (19),  

Da28 (1) 

Kanjuh i sar., 2021 

ova studija 
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

133. Temštica (Južna Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da1a (1) Kanjuh i sar., 2021 

 

134.  Javorska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (12) Kanjuh i sar., 2021 

 

135. 

 

Dojkinačka reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (16), Da22 (16) Marić i sar., 2006 

Kanjuh i sar., 2021; ova studija 

136. 

 

Vodenička reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (2), Da22 (31), 

Da28 (6) 

Kanjuh i sar., 2021 

ova studija 

137. 

 

Rosomačka reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (6), Da22 (4) Marić i sar., 2006 

Kanjuh i sar., 2021 

138. 

 

Dursunska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

DaDA1 (2), Da2a (9),  

Da9 (6), Da29 (3) 

ova studija 

 

139. 

 

Bistrička reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

DaDA1 (4), Da2a (16) ova studija 

 

140. 

 

Vlasina (Južna Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

DaDA1 (21) Marić i sar., 2006 

ova studija 

141. 

 

Polomska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

DaDA1 (5) ova studija 

 

142. 

 

Jerma (Južna Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da1a (6), Da22 (3),  

Da26 (2) 

Simonović i sar., 2017 

Kanjuh i sar., 2021; ova studija 

143. 

 

Jelašnička reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (20) Marić i sar., 2006 

ova studija 

144. 

 

Džepska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da2a (2), Da1a (2),  

DaDA1 (12) 

Kohout i sar., 2013 

 

145. 

 

Masurička reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

Da1a (12), Da27 (1) ova studija 

 

146. 

 

Šaovice (Južna Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da2a (1) ova studija 

 

147. 

 

Resava (Velika Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da1a (1), Da1d (12),  

Da2a (8), Da30 (1) 

Marić i sar., 2006 

ova studija 

148. 

 

Buk (Mlava → Dunav → Crno more) 

Srbija 

Da1a (2) Marić i sar., 2006 

 

149. 

 

Mlava (Dunav → Crno more)  

Srbija 

Da1a (9), Da32 (4) ova studija 

 

150. 

 

Krupaja (Dunav → Crno more) 

Srbija 

Da1a (10), Da32 (4) ova studija 

 

151. 

 

Kožica (Dunav → Crno more) 

 Srbija 

Da2a (1), Da34 (33) Tošić i sar., 2016 

ova studija 

152. 

 

Mala Boljetinska (Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da34 (6) Tošić i sar., 2016 

 

153. 

 

Zlatica (Dunav → Crno more) 

 Srbija 

Da34 (12) Tošić i sar., 2016 

 

154. 

 

Rečka (Dunav → Crno more)  

Srbija 

Da1a (13), Da23b (1) 

 

Marić i sar., 2006 

Tošić i sar., 2016 

155. 

 

Vratna (Dunav → Crno more) 

 Srbija 

Da1a (2), Da23b (2),  

Da34 (24) 

Marić i sar., 2006 

Tošić i sar., 2016; ova studija 
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogroup 

156. 

 

Zamna (Dunav → Crno more) 

 Srbija 

Da34 (6) Tošić i sar., 2016 

 

157. 

 

Bledarija (Dunav → Crno more) 

Srbija 

Da1a (11) Simonović i sar., 2017 

 

158. 

 

Zlotska reka (Timok → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da2a (19), Da33 (1) ova studija 

 

159. 

 

Lukovo (Timok → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da34 (1) Tošić i sar., 2014 

 

160. 

 

Radovanjska reka (Timok → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

Da2a (10), Da23b (2), 

Da34 (8) 

Marić i sar., 2006 

Tošić i sar., 2014  

161. 

 

Mirovštica (Timok → Dunav → Crno 

more) Srbija 

Da2a (11), Da33 (6),  

Da34 (5) 

Tošić i sar., 2014 

ova studija 

162. 

 

Golema reka (Timok → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da1a (3) Marić i sar., 2006 

 

163. 

 

Janjska reka (Timok → Dunav → 

Crno more) Srbija 

Da1a (12), Da1c (4),  

Da28 (1) 

ova studija 

 

164. 

 

Cerny Iskar (Iskar → Dunav → Crno 

more) Bugarska 

Da1a (6), Da26 (5), 

Da2a (1) 

Kohout i sar., 2013 

 

165. 

 

Vidima (Jantra → Dunav → Crno 

more) Bugarska 

Da26 (2) Kohout i sar., 2013 

 

166. 

 

Rizekent (Eufrat → Persijski zaliv) 

Turska 

DATR22 (2) Özen, 2013 

 

167. 

 

Toro (Kura → Kaspijsko jezero) 

Turska 

DATR21 (2) Özen, 2013 

 

168. 

 

Karaçıngıl (Kura → Kaspijsko 

jezero) Turska 

DATR20 (8) Özen, 2013 

 

169. 

 

Koyunlu (Kura → Kaspijsko jezero) 

Turska 

DATR20 (9) Özen, 2013 

 

170. 

 

Ortaköy (Aras → Kaspijsko jezero) 

Turska 

DATR22 (2), DATR23 (1) Özen, 2013 

 

171. 

 

Jezero Sevan (Kaspijsko jezero) 

Jermenija 

IsDa21 (1),  

Si_30 (1), SiLi_s4 (1) 

Osinov, 2009 

Levin i sar., 2018 

172. 

 

Jezero Urmija 

Iran 

Orumieh2 (1) Hashemzadeh Segherloo 

i sar., 2012 

173. 

 

Karganrud (Kaspijsko jezero) 

Iran 

Iran1 (1), Iran2 (7) Vera i sar., 2011 

 

174. 

 

Navrud (Kaspijsko jezero) 

Iran 

Iran2 (8) Vera i sar., 2011 

 

175. 

 

Tonekabon (Kaspijsko jezero) 

Iran 

Iran1 (10), Iran2 (38),  

Iran4 (2), Iran5 (2) 

Vera i sar., 2011 

 

176. 

 

Sardabrud (Kaspijsko jezero) 

Iran 

Iran1 (14), Iran2 (6) Vera i sar., 2011 

 

177. 

 

Haraz (Kaspijsko jezero) 

Iran 

Iran7 (1), Iran8 (1) Hashemzadeh Segherloo 

i sar., 2012 

178. 

 

Amu Darja (sliv Aralskog mora) 

Avganistan 

OxAFA2 (4), OxAFE2 (1) Griffiths i sar., 2009 
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

 DA-ES haplogrupa 

179. 

 

Baromytka (Usa → Volga → 

Kaspijsko jezero) Rusija 

Iran1 (2) Marić i sar., 2016 

180. 

 

Kyslinka (Kama → Volga → 

Kaspijsko jezero) Rusija 

Iran1 (8) Marić i sar., 2016 

181. 

 

Stepnuha (Kama → Volga → 

Kaspijsko jezero) Rusija 

Iran1 (5) Marić i sar., 2016 

182. 

 

Shaytanka (Kama → Volga → 

Kaspijsko jezero) Rusija 

Iran1 (9) Marić i sar., 2016 

183. 

 
Ajudy (Kama → Volga → Kaspijsko 

jezero) Rusija 

Iran1 (7) Marić i sar., 2016 

184. 

 

Apshak (Kama → Volga →  

Kaspijsko jezero) Rusija 

Iran1 (9) Marić i sar., 2016 

185. 

 

Barangulovka (Sakmara → Ural → 

Kaspijsko jezero) Rusija 

Iran1 (7) Marić i sar., 2016 

186. 

 

Taymanishty (Bolshoy Kyzyl →  

Ural → Kaspijsko jezero) Rusija  

Iran1 (9) Marić i sar., 2016 

DA-INT haplogrupa 

1. Rappenbach (In → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da25 (1) Baric i sar., 2010 

2. Džepska reka (Južna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

DaBS9 (2) Marić i sar., 2006 

Kohout i sar., 2013 

3. Garvanica (Južna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

DaBS9 (18), DaBS10 (1) ova studija 

4. Ovit (Koruh → Crno more) 

Turska 

DATR19 (1) Özen, 2013 

DA-BS haplogrupa 

1. Waldaist (Aist → Dunav → Crno 

more) Austrija 

Da24 (7) Weiss i sar., 2001  

Duftner i sar., 2003 

2. Brvenica (Zapadna Morava → Dunav 

→ Crno more) Srbija 

 DaBS1 (10) ova studija 

3. Gokčanica (Zapadna Morava → 

Dunav → Crno more) Srbija 

DaBS1 (1) ova studija 

4. Vrla (Južna Morava → Dunav → 

Crno more) Srbija 

DaBS11 (15) Marić i sar., 2006 

ova studija 

5.  Tamiš (Olt → Dunav → Crno more) 

Rumunija 

DaBS2 (11), DaBS3 (2), 

DaBS4 (5), DaBS5 (3) 

Kohout i sar., 2013 

6. Beli Vit (Vit → Dunav → Crno more) 

Bugarska 

DaBS1 (2), DaBS3 (3) Kohout i sar., 2013 

7. Rezve (Crno more) 

Turska 

DaBS1 (14) Kohout i sar., 2013 

 Özen, 2013 

8. Ayıderesi (Egejsko more) 

Turska 

DaBS6 (3) Özen, 2013 

9. Çatalaliç (Mramorno more) 

Turska 

DaBS1 (8) Özen, 2013 

https://de.wikipedia.org/wiki/Aist_(Fluss)
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Lokalitet (sliv) 

zemlja 

Zabeleženi haplotipovi 

(broj jedinki) 

Referenca 

DA-BS haplogroup 

10. Akçay (Mramorno more) 

Turska 

DaBS1 (10) Özen, 2013 

11. Abant jezero (Crno more) 

Turska 

DaBS6 (7), DATR4 (1),  

DaBS7 (10), DATR2 (1) 

Özen, 2013 

Kohout i sar., 2013 

12. Karabey (Crno more) 

Turska 

DaBS6 (7), DATR18 (1) Özen, 2013 

13. Yedigöl (Crno more) 

Turska 

DATR16 (4) Özen, 2013 

14. Körkün (Seyhan → Sredozemno 

more) Turska 

DaBS1 (1) Özen, 2013 

15. Tamdere (Crno more) 

Turska 

DaBS6 (1), DATR6 (6) Özen, 2013 

16. Gemin (Kelkit → Crno more) 

Turska 

DaBS6 (7), DATR6 (1) Özen, 2013 

17. Yağmurdere (Crno more) 

Turska 

DaBS6 (10) Özen, 2013 

18. Uzungöl (Crno more) 

Turska 

DaBS1 (1) Özen, 2013 

19. Ovit (Çoruh → Crno more) 

Turska 

DaBS6 (8), DATR7 (1) Özen, 2013 

20. Merekum (Çoruh → Crno more) 

Turska 

DaBS7 (11), DATR17 (8) Özen, 2013 

21. Kırık (Eufrat → Persijski zaliv) 

Turska 

DATR10 (5),  

DATR13 (1), DATR11(1) 

Özen, 2013 

22. İkizdere (Crno more) 

Turska 

DaBS1 (2), DATR7 (7),  

DATR8 (1), DATR14 (1) 

Özen, 2013 

23. Kengel (Crno more) 

Turska 

DaBS1 (6) Özen, 2013 

 

24. Dörtkilise (Çoruh → Crno more) 
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Tabela 3. Ukupan broj jedinki i broj lokaliteta (prikazan u zagradi) na kojima su detektovani 

haplotipovi DA-ES, DA-INT i DA-BS haplogrupa (učestalosti haplotipova i geografski 

raspored lokaliteta prikazani su na Slici 11). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Haplotip Broj jedinki 

(broj lokaliteta) 

DA-ES haplogrupa 

Da1a 856 (107) 

Da1b  20 (1) 

Da1c  45 (4) 

Da1d  28 (2) 

Da1f  3 (1) 

Da1g  5 (1) 

Da2a   384 (58) 

Da2b  47 (2) 

Da2c  30 (4) 

Da3  12 (7) 

Da9  18 (5) 

Da9a  1 (1) 

Da22  175 (30) 

Da23a  1 (1) 

Da23b  6 (4) 

Da26  16 (6) 

Da27  1 (1) 

Da28  37 (9) 

Da29  3 (1) 

Da30  9 (4) 

Da31  30 (3) 

Da32  8 (2) 

Da33  11 (4) 

Da34 95 (8) 

Da35  12 (1) 

Da36  3 (1) 

Da37 9 (1) 

D3  4 (1) 

D4 2 (2) 

D5  4 (3) 

D7  1 (1) 

D8  1 (1) 

DaDA1  44 (5) 

Iran1 81 (11) 

Iran2  59 (4) 

Iran4  2 (1) 

Iran5 2 (1) 
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Tabela 3. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Haplotip Broj jedinki 

(broj lokaliteta) 

DA-ES haplogrupa 

Iran7  1 (1) 

Iran8  1 (1) 

SiLi_s4 1 (1) 

Si_30 1 (1) 

IsDa21 4 (2) 

OxAFA2  4 (1) 

OxAFE2  1 (1) 

KK1002  35 (1) 

KK2022  4 (1) 

Orumieh2  1 (1) 

DATR20 17 (2) 

DATR21 2 (1) 

DATR22 4 (2) 

DATR23 1 (1) 

DA-INT haplogrupa 

Da25 1 (1) 

DaBS9 20 (2) 

DaBS10 1 (1) 

DATR19 1 (1) 

DA-BS haplogrupa 

Da24 7 (1) 

DaBS1  55 (10) 

DaBS2  11 (1) 

DaBS3 5 (2) 

DaBS4 5 (1) 

DaBS5 3 (1) 

DaBS6  43 (7) 

DaBS7 21 (2) 

DaBS8 4 (2) 

DaBS11 15 (1) 

DATR2  1 (1) 

DATR3  5 (1) 

DATR4  1 (1) 

DATR6  7 (2) 

DATR7  8 (2) 

DATR8  1 (1) 

DATR10  5 (1) 

DATR11  1 (1) 

DATR13  1 (1) 

DATR14  1 (1) 

DATR16  4 (1) 

DATR17  8 (1) 

DATR18  1 (1) 
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Tabela 4. FST vrednosti i DAS distance izračunate za parove populacija na osnovu 

mikrosatelitskih podataka (**P < 0,01; ***P < 0,001; NS – statistički neznačajne vrednosti).  

 

 

Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Boranjska r. Ljuboviđa 0,303*** 0,413 Đetinja Katušnica 0,165*** 0,322 

Boranjska r. Rača 0,356*** 0,548 Boranjska r. Veliki Rzav 0,220*** 0,536 

Ljuboviđa Rača 0,219*** 0,373 Ljuboviđa Veliki Rzav 0,164*** 0,428 

Boranjska r. Gračanica 0,274*** 0,413 Rača Veliki Rzav 0,139*** 0,362 

Ljuboviđa Gračanica 0,252*** 0,414 Gračanica Veliki Rzav 0,144*** 0,383 

Rača Gračanica 0,266*** 0,448 Vapa Veliki Rzav 0,055*** 0,220 

Boranjska r. Vapa 0,250*** 0,490 Povlenska r. Veliki Rzav 0,215*** 0,468 

Ljuboviđa Vapa 0,169*** 0,352 Gradac Veliki Rzav 0,073*** 0,311 

Rača Vapa 0,194*** 0,429 Đetinja Veliki Rzav 0,128*** 0,333 

Gračanica Vapa 0,144*** 0,310 Katušnica Veliki Rzav 0,054*** 0,148 

Boranjska r. Povlenska r. 0,431** 0,511 Boranjska r. Panjica 0,394*** 0,520 

Ljuboviđa Povlenska r. 0,178*** 0,192 Ljuboviđa Panjica 0,367*** 0,543 

Rača Povlenska r. 0,306*** 0,407 Rača Panjica 0,361*** 0,545 

Gračanica Povlenska r. 0,314*** 0,439 Gračanica Panjica 0,287*** 0,415 

Vapa Povlenska r. 0,231*** 0,389 Vapa Panjica 0,246*** 0,463 

Boranjska r. Gradac 0,216*** 0,468 Povlenska r. Panjica 0,426*** 0,539 

Ljuboviđa Gradac 0,203*** 0,478 Gradac Panjica 0,252*** 0,533 

Rača Gradac 0,208*** 0,514 Đetinja Panjica 0,305*** 0,438 

Gračanica Gradac 0,175*** 0,421 Katušnica Panjica 0,240*** 0,406 

Vapa Gradac 0,097*** 0,320 Veliki Rzav Panjica 0,208*** 0,481 

Povlenska r. Gradac 0,279*** 0,554 Boranjska r. Tolišnica 0,451*** 0,562 

Boranjska r. Đetinja 0,289** 0,400 Ljuboviđa Tolišnica 0,285*** 0,360 

Ljuboviđa Đetinja 0,208*** 0,326 Rača Tolišnica 0,345*** 0,490 

Rača Đetinja 0,261*** 0,442 Gračanica Tolišnica 0,344*** 0,485 

Gračanica Đetinja 0,174*** 0,279 Vapa Tolišnica 0,261*** 0,448 

Vapa Đetinja 0,106*** 0,212 Povlenska r. Tolišnica 0,376*** 0,400 

Povlenska r. Đetinja 0,197*** 0,244 Gradac Tolišnica 0,281*** 0,544 

Gradac Đetinja 0,201*** 0,477 Đetinja Tolišnica 0,305*** 0,410 

Boranjska r. Katušnica 0,278*** 0,485 Katušnica Tolišnica 0,308*** 0,511 

Ljuboviđa Katušnica 0,211*** 0,396 Veliki Rzav Tolišnica 0,240*** 0,514 

Rača Katušnica 0,224*** 0,432 Panjica Tolišnica 0,464** 0,630 

Gračanica Katušnica 0,166*** 0,330 Boranjska r. Brvenica 0,237*** 0,373 

Vapa Katušnica 0,110*** 0,289 Ljuboviđa Brvenica 0,165*** 0,293 

Povlenska r. Katušnica 0,274*** 0,437 Rača Brvenica 0,216*** 0,415 

Gradac Katušnica 0,148*** 0,427 Gračanica Brvenica 0,128*** 0,228 
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Tabela 4. Nastavak.  

 

Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Vapa Brvenica 0,091*** 0,240 Povlenska r. Izubra 0,477*** 0,443 

Povlenska r. Brvenica 0,253*** 0,381 Gradac Izubra 0,328*** 0,554 

Gradac Brvenica 0,147*** 0,395 Đetinja Izubra 0,319*** 0,340 

Đetinja Brvenica 0,132*** 0,241 Katušnica Izubra 0,331*** 0,442 

Katušnica Brvenica 0,134*** 0,294 Veliki Rzav Izubra 0,274*** 0,489 

Veliki Rzav Brvenica 0,102*** 0,316 Panjica Izubra 0,421*** 0,403 

Panjica Brvenica 0,244*** 0,377 Tolišnica Izubra 0,503*** 0,506 

Tolišnica Brvenica 0,225*** 0,324 Brvenica Izubra 0,287*** 0,338 

Boranjska r. Bresnička r. 0,367*** 0,502 Bresnička r. Izubra 0,369*** 0,365 

Ljuboviđa Bresnička r. 0,277*** 0,414 Studenica Izubra 0,244*** 0,248 

Rača Bresnička r. 0,268*** 0,409 Boranjska r. Brevina 0,245*** 0,398 

Gračanica Bresnička r. 0,196*** 0,283 Ljuboviđa Brevina 0,175*** 0,330 

Vapa Bresnička r. 0,143*** 0,275 Rača Brevina 0,185*** 0,345 

Povlenska r. Bresnička r. 0,345*** 0,439 Gračanica Brevina 0,163*** 0,292 

Gradac Bresnička r. 0,219*** 0,481 Vapa Brevina 0,107*** 0,260 

Đetinja Bresnička r. 0,195*** 0,283 Povlenska r. Brevina 0,269*** 0,401 

Katušnica Bresnička r. 0,142*** 0,254 Gradac Brevina 0,150*** 0,405 

Veliki Rzav Bresnička r. 0,141*** 0,329 Đetinja Brevina 0,152*** 0,267 

Panjica Bresnička r. 0,279*** 0,380 Katušnica Brevina 0,139*** 0,299 

Tolišnica Bresnička r. 0,365*** 0,465 Veliki Rzav Brevina 0,102*** 0,323 

Brvenica Bresnička r. 0,135*** 0,229 Panjica Brevina 0,227*** 0,343 

Boranjska r. Studenica 0,301*** 0,451 Tolišnica Brevina 0,260*** 0,400 

Ljuboviđa Studenica 0,227*** 0,373 Brvenica Brevina 0,100*** 0,206 

Rača Studenica 0,215*** 0,356 Bresnička r. Brevina 0,141*** 0,233 

Gračanica Studenica 0,136*** 0,214 Studenica Brevina 0,079*** 0,149 

Vapa Studenica 0,103*** 0,222 Izubra Brevina 0,288*** 0,348 

Povlenska r. Studenica 0,290*** 0,402 Boranjska r. Gokčanica 0,293*** 0,497 

Gradac Studenica 0,188*** 0,467 Ljuboviđa Gokčanica 0,155*** 0,306 

Đetinja Studenica 0,143*** 0,219 Rača Gokčanica 0,168*** 0,332 

Katušnica Studenica 0,138*** 0,277 Gračanica Gokčanica 0,138*** 0,246 

Veliki Rzav Studenica 0,112*** 0,300 Vapa Gokčanica 0,121*** 0,323 

Panjica Studenica 0,198*** 0,268 Povlenska r. Gokčanica 0,267*** 0,421 

Tolišnica Studenica 0,314*** 0,438 Gradac Gokčanica 0,147*** 0,407 

Brvenica Studenica 0,106*** 0,193 Đetinja Gokčanica 0,178*** 0,340 

Bresnička r. Studenica 0,092*** 0,138 Katušnica Gokčanica 0,127*** 0,287 

Boranjska r. Izubra 0,474** 0,443 Veliki Rzav Gokčanica 0,100*** 0,331 

Ljuboviđa Izubra 0,385*** 0,424 Panjica Gokčanica 0,266*** 0,434 

Rača Izubra 0,393*** 0,461 Tolišnica Gokčanica 0,259*** 0,404 

Gračanica Izubra 0,299*** 0,311 Brvenica Gokčanica 0,094*** 0,198 

Vapa Izubra 0,293*** 0,417 Bresnička r. Gokčanica 0,150*** 0,245 
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Tabela 4. Nastavak.  

 

Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Studenica Gokčanica 0,107*** 0,199 Boranjska r. Štavska r.  0,404*** 0,557 

Izubra Gokčanica 0,306*** 0,381 Ljuboviđa Štavska r.  0,253*** 0,375 

Brevina Gokčanica 0,089*** 0,188 Rača Štavska r.  0,246*** 0,356 

Boranjska r. Samokovska 0,189*** 0,391 Gračanica Štavska r.  0,247*** 0,366 

Ljuboviđa Samokovska 0,159*** 0,347 Vapa Štavska r.  0,164*** 0,298 

Rača Samokovska 0,184*** 0,433 Povlenska r. Štavska r.  0,345*** 0,411 

Gračanica Samokovska 0,124*** 0,283 Gradac Štavska r.  0,250*** 0,533 

Vapa Samokovska 0,063*** 0,225 Đetinja Štavska r.  0,244*** 0,344 

Povlenska r. Samokovska 0,241*** 0,443 Katušnica Štavska r.  0,204*** 0,338 

Gradac Samokovska 0,068*** 0,243 Veliki Rzav Štavska r.  0,169*** 0,386 

Đetinja Samokovska 0,149*** 0,348 Panjica Štavska r.  0,338*** 0,444 

Katušnica Samokovska 0,096*** 0,255 Tolišnica Štavska r.  0,366*** 0,462 

Veliki Rzav Samokovska 0,050** 0,212 Brvenica Štavska r.  0,184*** 0,286 

Panjica Samokovska 0,204*** 0,389 Bresnička r. Štavska r.  0,194*** 0,244 

Tolišnica Samokovska 0,260*** 0,474 Studenica Štavska r.  0,147*** 0,200 

Brvenica Samokovska 0,081*** 0,209 Izubra Štavska r.  0,392*** 0,394 

Bresnička r. Samokovska 0,144*** 0,298 Brevina Štavska r.  0,141*** 0,211 

Studenica Samokovska 0,123*** 0,285 Gokčanica Štavska r.  0,146*** 0,229 

Izubra Samokovska 0,289*** 0,423 Samokovska Štavska r.  0,197*** 0,394 

Brevina Samokovska 0,100*** 0,249 Brzećka r.  Štavska r.  0,111** 0,185 

Gokčanica Samokovska 0,095*** 0,248 Boranjska r. S. Moravica 0,246*** 0,502 

Boranjska r. Brzećka r.  0,267** 0,471 Ljuboviđa S. Moravica 0,182*** 0,403 

Ljuboviđa Brzećka r.  0,154*** 0,308 Rača S. Moravica 0,184*** 0,406 

Rača Brzećka r.  0,149** 0,326 Gračanica S. Moravica 0,186*** 0,420 

Gračanica Brzećka r.  0,164*** 0,314 Vapa S. Moravica 0,093*** 0,279 

Vapa Brzećka r.  0,082* 0,234 Povlenska r. S. Moravica 0,265*** 0,475 

Povlenska r. Brzećka r.  0,264*** 0,420 Gradac S. Moravica 0,099*** 0,323 

Gradac Brzećka r.  0,129** 0,402 Đetinja S. Moravica 0,187*** 0,411 

Đetinja Brzećka r.  0,167*** 0,328 Katušnica S. Moravica 0,149*** 0,382 

Katušnica Brzećka r.  0,150** 0,368 Veliki Rzav S. Moravica 0,074*** 0,282 

Veliki Rzav Brzećka r.  0,074NS 0,287 Panjica S. Moravica 0,251*** 0,487 

Panjica Brzećka r.  0,257*** 0,424 Tolišnica S. Moravica 0,276*** 0,503 

Tolišnica Brzećka r.  0,280*** 0,444 Brvenica S. Moravica 0,123*** 0,298 

Brvenica Brzećka r.  0,109*** 0,239 Bresnička r. S. Moravica 0,196*** 0,388 

Bresnička r. Brzećka r.  0,177*** 0,293 Studenica S. Moravica 0,157*** 0,341 

Studenica Brzećka r.  0,111*** 0,209 Izubra S. Moravica 0,326*** 0,512 

Izubra Brzećka r.  0,267** 0,300 Brevina S. Moravica 0,115*** 0,269 

Brevina Brzećka r.  0,059*** 0,146 Gokčanica S. Moravica 0,141*** 0,359 

Gokčanica Brzećka r.  0,077*** 0,187 Samokovska S. Moravica 0,089*** 0,280 

Samokovska Brzećka r.  0,088NS 0,269 Brzećka r.  S. Moravica 0,073NS 0,205 
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Tabela 4. Nastavak.  

 

Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Štavska r.  S. Moravica 0,185*** 0,341 Gokčanica Visočica 0,164*** 0,365 

Boranjska r. Toplodolska 0,361*** 0,511 Samokovska Visočica 0,095*** 0,240 

Ljuboviđa Toplodolska 0,321*** 0,508 Brzećka r.  Visočica 0,171*** 0,419 

Rača Toplodolska 0,322*** 0,530 Štavska r.  Visočica 0,230*** 0,394 

Gračanica Toplodolska 0,195*** 0,305 S. Moravica Visočica 0,152*** 0,390 

Vapa Toplodolska 0,182*** 0,384 Toplodolska Visočica 0,152*** 0,269 

Povlenska r. Toplodolska 0,372*** 0,495 Boranjska r. Dojkinačka  0,266*** 0,424 

Gradac Toplodolska 0,232*** 0,542 Ljuboviđa Dojkinačka  0,258*** 0,449 

Đetinja Toplodolska 0,234*** 0,373 Rača Dojkinačka 0,277*** 0,529 

Katušnica Toplodolska 0,190*** 0,360 Gračanica Dojkinačka 0,180*** 0,320 

Veliki Rzav Toplodolska 0,167*** 0,420 Vapa Dojkinačka 0,157*** 0,379 

Panjica Toplodolska 0,284*** 0,392 Povlenska r. Dojkinačka 0,312*** 0,463 

Tolišnica Toplodolska 0,396*** 0,535 Gradac Dojkinačka 0,174*** 0,470 

Brvenica Toplodolska 0,190*** 0,345 Đetinja Dojkinačka 0,201*** 0,353 

Bresnička r. Toplodolska 0,163*** 0,235 Katušnica Dojkinačka 0,141*** 0,280 

Studenica Toplodolska 0,133*** 0,217 Veliki Rzav Dojkinačka 0,125*** 0,362 

Izubra Toplodolska 0,430*** 0,482 Panjica Dojkinačka 0,179*** 0,260 

Brevina Toplodolska 0,179*** 0,313 Tolišnica Dojkinačka 0,354*** 0,556 

Gokčanica Toplodolska 0,197*** 0,360 Brvenica Dojkinačka 0,155*** 0,292 

Samokovska Toplodolska 0,182*** 0,392 Bresnička r. Dojkinačka 0,187*** 0,319 

Brzećka r.  Toplodolska 0,214*** 0,388 Studenica Dojkinačka 0,129*** 0,232 

Štavska r.  Toplodolska 0,267*** 0,379 Izubra Dojkinačka 0,361*** 0,451 

S. Moravica Toplodolska 0,218*** 0,473 Brevina Dojkinačka 0,155*** 0,303 

Boranjska r. Visočica 0,245*** 0,414 Gokčanica Dojkinačka 0,162*** 0,331 

Ljuboviđa Visočica 0,244*** 0,438 Samokovska Dojkinačka 0,125*** 0,301 

Rača Visočica 0,262*** 0,517 Brzećka r.  Dojkinačka 0,182*** 0,405 

Gračanica Visočica 0,167*** 0,322 Štavska r.  Dojkinačka 0,251*** 0,405 

Vapa Visočica 0,123*** 0,310 S. Moravica Dojkinačka 0,165*** 0,406 

Povlenska r. Visočica 0,305*** 0,481 Toplodolska Dojkinačka 0,182*** 0,314 

Gradac Visočica 0,147*** 0,404 Visočica Dojkinačka 0,071*** 0,130 

Đetinja Visočica 0,186*** 0,340 Boranjska r. Vodenička r. 0,353** 0,407 

Katušnica Visočica 0,111*** 0,242 Ljuboviđa Vodenička r. 0,391*** 0,561 

Veliki Rzav Visočica 0,099*** 0,287 Rača Vodenička r. 0,392*** 0,580 

Panjica Visočica 0,192*** 0,313 Gračanica Vodenička r. 0,281*** 0,388 

Tolišnica Visočica 0,342*** 0,553 Vapa Vodenička r. 0,268*** 0,490 

Brvenica Visočica 0,136*** 0,283 Povlenska r. Vodenička r. 0,453*** 0,545 

Bresnička r. Visočica 0,158*** 0,286 Gradac Vodenička r. 0,264*** 0,541 

Studenica Visočica 0,115*** 0,221 Đetinja Vodenička r. 0,336*** 0,468 

Izubra Visočica 0,349*** 0,467 Katušnica Vodenička r. 0,228*** 0,359 

Brevina Visočica 0,145*** 0,315 Veliki Rzav Vodenička r. 0,214*** 0,456 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Panjica Vodenička r. 0,287*** 0,329 Vodenička r. Dursunska r. 0,384*** 0,473 

Tolišnica Vodenička r. 0,505*** 0,674 Boranjska r. Bistrička r. 0,286*** 0,398 

Brvenica Vodenička r. 0,269*** 0,400 Ljuboviđa Bistrička r. 0,221*** 0,354 

Bresnička r. Vodenička r. 0,280*** 0,337 Rača Bistrička r. 0,274*** 0,458 

Studenica Vodenička r. 0,242*** 0,319 Gračanica Bistrička r. 0,236*** 0,379 

Izubra Vodenička r. 0,518*** 0,530 Vapa Bistrička r. 0,192*** 0,412 

Brevina Vodenička r. 0,281*** 0,452 Povlenska r. Bistrička r. 0,342*** 0,462 

Gokčanica Vodenička r. 0,304*** 0,498 Gradac Bistrička r. 0,202*** 0,472 

Samokovska Vodenička r. 0,217*** 0,415 Đetinja Bistrička r. 0,263*** 0,441 

Brzećka r.  Vodenička r. 0,326*** 0,565 Katušnica Bistrička r. 0,221*** 0,396 

Štavska r.  Vodenička r. 0,373*** 0,478 Veliki Rzav Bistrička r. 0,159*** 0,401 

S. Moravica Vodenička r. 0,277*** 0,531 Panjica Bistrička r. 0,363*** 0,530 

Toplodolska Vodenička r. 0,261*** 0,313 Tolišnica Bistrička r. 0,330*** 0,449 

Visočica Vodenička r. 0,120*** 0,173 Brvenica Bistrička r. 0,185*** 0,327 

Dojkinačka Vodenička r. 0,148*** 0,199 Bresnička r. Bistrička r. 0,295*** 0,446 

Boranjska r. Dursunska r. 0,319*** 0,395 Studenica Bistrička r. 0,213*** 0,342 

Ljuboviđa Dursunska r. 0,259*** 0,382 Izubra Bistrička r. 0,382*** 0,419 

Rača Dursunska r. 0,295*** 0,457 Brevina Bistrička r. 0,197*** 0,346 

Gračanica Dursunska r. 0,268*** 0,374 Gokčanica Bistrička r. 0,175*** 0,325 

Vapa Dursunska r. 0,274*** 0,540 Samokovska Bistrička r. 0,172*** 0,372 

Povlenska r. Dursunska r. 0,402*** 0,525 Brzećka r.  Bistrička r. 0,198*** 0,393 

Gradac Dursunska r. 0,245*** 0,525 Štavska r.  Bistrička r. 0,273*** 0,387 

Đetinja Dursunska r. 0,342*** 0,529 S. Moravica Bistrička r. 0,184*** 0,409 

Katušnica Dursunska r. 0,300*** 0,527 Toplodolska Bistrička r. 0,293*** 0,430 

Veliki Rzav Dursunska r. 0,222*** 0,513 Visočica Bistrička r. 0,231*** 0,410 

Panjica Dursunska r. 0,418*** 0,597 Dojkinačka Bistrička r. 0,253*** 0,428 

Tolišnica Dursunska r. 0,406*** 0,528 Vodenička r. Bistrička r. 0,336*** 0,433 

Brvenica Dursunska r. 0,257*** 0,406 Dursunska r. Bistrička r. 0,147*** 0,180 

Bresnička r. Dursunska r. 0,378*** 0,544 Boranjska r. Vlasina 0,357*** 0,462 

Studenica Dursunska r. 0,281*** 0,414 Ljuboviđa Vlasina 0,242*** 0,349 

Izubra Dursunska r. 0,465*** 0,502 Rača Vlasina 0,300*** 0,471 

Brevina Dursunska r. 0,236*** 0,397 Gračanica Vlasina 0,240*** 0,356 

Gokčanica Dursunska r. 0,190*** 0,304 Vapa Vlasina 0,182*** 0,353 

Samokovska Dursunska r. 0,223*** 0,446 Povlenska r. Vlasina 0,329*** 0,398 

Brzećka r.  Dursunska r. 0,218*** 0,381 Gradac Vlasina 0,229*** 0,486 

Štavska r.  Dursunska r. 0,323*** 0,437 Đetinja Vlasina 0,223*** 0,327 

S. Moravica Dursunska r. 0,243*** 0,505 Katušnica Vlasina 0,183*** 0,298 

Toplodolska Dursunska r. 0,353*** 0,495 Veliki Rzav Vlasina 0,168*** 0,376 

Visočica Dursunska r. 0,290*** 0,504 Panjica Vlasina 0,356*** 0,479 

Dojkinačka Dursunska r. 0,282*** 0,452 Tolišnica Vlasina 0,335*** 0,406 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Brvenica Vlasina 0,170*** 0,278 Dojkinačka Vučja r. 0,304*** 0,718 

Bresnička r. Vlasina 0,239*** 0,311 Vodenička r. Vučja r. 0,395*** 0,755 

Studenica Vlasina 0,211*** 0,309 Dursunska r. Vučja r. 0,377*** 0,765 

Izubra Vlasina 0,370*** 0,356 Bistrička r. Vučja r. 0,333*** 0,685 

Brevina Vlasina 0,224*** 0,381 Vlasina Vučja r. 0,354*** 0,674 

Gokčanica Vlasina 0,195*** 0,328 Boranjska r. Jerma g. tok 0,390*** 0,762 

Samokovska Vlasina 0,173*** 0,351 Ljuboviđa Jerma g. tok 0,359*** 0,776 

Brzećka r.  Vlasina 0,229*** 0,404 Rača Jerma g. tok 0,312*** 0,693 

Štavska r.  Vlasina 0,299*** 0,404 Gračanica Jerma g. tok 0,352*** 0,788 

S. Moravica Vlasina 0,229*** 0,457 Vapa Jerma g. tok 0,271*** 0,769 

Toplodolska Vlasina 0,296*** 0,425 Povlenska r. Jerma g. tok 0,434*** 0,859 

Visočica Vlasina 0,239*** 0,393 Gradac Jerma g. tok 0,236*** 0,700 

Dojkinačka Vlasina 0,260*** 0,412 Đetinja Jerma g. tok 0,361*** 0,822 

Vodenička r. Vlasina 0,367*** 0,449 Katušnica Jerma g. tok 0,248*** 0,556 

Dursunska r. Vlasina 0,348*** 0,460 Veliki Rzav Jerma g. tok 0,176*** 0,545 

Bistrička r. Vlasina 0,173*** 0,254 Panjica Jerma g. tok 0,401*** 0,792 

Boranjska r. Vučja r. 0,371*** 0,738 Tolišnica Jerma g. tok 0,416*** 0,792 

Ljuboviđa Vučja r. 0,346*** 0,754 Brvenica Jerma g. tok 0,315*** 0,769 

Rača Vučja r. 0,316*** 0,729 Bresnička r. Jerma g. tok 0,369*** 0,769 

Gračanica Vučja r. 0,340*** 0,778 Studenica Jerma g. tok 0,322*** 0,713 

Vapa Vučja r. 0,254*** 0,732 Izubra Jerma g. tok 0,465*** 0,773 

Povlenska r. Vučja r. 0,425*** 0,844 Brevina Jerma g. tok 0,303*** 0,722 

Gradac Vučja r. 0,209*** 0,622 Gokčanica Jerma g. tok 0,288*** 0,714 

Đetinja Vučja r. 0,349*** 0,800 Samokovska Jerma g. tok 0,251*** 0,717 

Katušnica Vučja r. 0,245*** 0,566 Brzećka r.  Jerma g. tok 0,262*** 0,713 

Veliki Rzav Vučja r. 0,159*** 0,507 Štavska r.  Jerma g. tok 0,391*** 0,821 

Panjica Vučja r. 0,396*** 0,798 S. Moravica Jerma g. tok 0,254*** 0,731 

Tolišnica Vučja r. 0,388*** 0,723 Toplodolska Jerma g. tok 0,366*** 0,756 

Brvenica Vučja r. 0,302*** 0,751 Visočica Jerma g. tok 0,315*** 0,774 

Bresnička r. Vučja r. 0,361*** 0,764 Dojkinačka Jerma g. tok 0,319*** 0,746 

Studenica Vučja r. 0,319*** 0,723 Vodenička r. Jerma g. tok 0,416*** 0,792 

Izubra Vučja r. 0,468*** 0,789 Dursunska r. Jerma g. tok 0,393*** 0,788 

Brevina Vučja r. 0,295*** 0,720 Bistrička r. Jerma g. tok 0,349*** 0,704 

Gokčanica Vučja r. 0,284*** 0,728 Vlasina Jerma g. tok 0,364*** 0,685 

Samokovska Vučja r. 0,229*** 0,660 Vučja r. Jerma g. tok 0,014NS 0,031 

Brzećka r.  Vučja r. 0,253*** 0,715 Boranjska r. Jerma d. tok 0,307** 0,648 

Štavska r.  Vučja r. 0,388*** 0,834 Ljuboviđa Jerma d. tok 0,249*** 0,569 

S. Moravica Vučja r. 0,241*** 0,710 Rača Jerma d. tok 0,233** 0,591 

Toplodolska Vučja r. 0,358*** 0,743 Gračanica Jerma d. tok 0,245*** 0,598 

Visočica Vučja r. 0,292*** 0,715 Vapa Jerma d. tok 0,145** 0,485 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Povlenska r. Jerma d. tok 0,345*** 0,696 Studenica Jelašnička r. 0,221*** 0,308 

Gradac Jerma d. tok 0,135*** 0,487 Izubra Jelašnička r. 0,314** 0,242 

Đetinja Jerma d. tok 0,253*** 0,622 Brevina Jelašnička r. 0,215*** 0,341 

Katušnica Jerma d. tok 0,153*** 0,389 Gokčanica Jelašnička r. 0,203*** 0,325 

Veliki Rzav Jerma d. tok 0,076*** 0,320 Samokovska Jelašnička r. 0,189*** 0,368 

Panjica Jerma d. tok 0,314*** 0,650 Brzećka r.  Jelašnička r. 0,161** 0,229 

Tolišnica Jerma d. tok 0,313*** 0,590 Štavska r.  Jelašnička r. 0,236*** 0,288 

Brvenica Jerma d. tok 0,190** 0,515 S. Moravica Jelašnička r. 0,208*** 0,388 

Bresnička r. Jerma d. tok 0,263*** 0,580 Toplodolska Jelašnička r. 0,329*** 0,443 

Studenica Jerma d. tok 0,213*** 0,519 Visočica Jelašnička r. 0,276*** 0,458 

Izubra Jerma d. tok 0,405*** 0,668 Dojkinačka Jelašnička r. 0,288*** 0,448 

Brevina Jerma d. tok 0,201*** 0,552 Vodenička r. Jelašnička r. 0,434*** 0,535 

Gokčanica Jerma d. tok 0,177*** 0,521 Dursunska r. Jelašnička r. 0,389*** 0,507 

Samokovska Jerma d. tok 0,135*** 0,466 Bistrička r. Jelašnička r. 0,289*** 0,399 

Brzećka r.  Jerma d. tok 0,150** 0,516 Vlasina Jelašnička r. 0,261*** 0,319 

Štavska r.  Jerma d. tok 0,285*** 0,620 Vučja r. Jelašnička r. 0,400*** 0,799 

S. Moravica Jerma d. tok 0,143*** 0,487 Jerma g. tok Jelašnička r. 0,398*** 0,766 

Toplodolska Jerma d. tok 0,271*** 0,603 Jerma d. tok Jelašnička r. 0,313*** 0,642 

Visočica Jerma d. tok 0,189*** 0,505 Boranjska r. Garvanica 0,399*** 0,445 

Dojkinačka Jerma d. tok 0,205*** 0,519 Ljuboviđa Garvanica 0,280*** 0,347 

Vodenička r. Jerma d. tok 0,318*** 0,620 Rača Garvanica 0,359*** 0,494 

Dursunska r. Jerma d. tok 0,303*** 0,641 Gračanica Garvanica 0,294*** 0,381 

Bistrička r. Jerma d. tok 0,235*** 0,479 Vapa Garvanica 0,235*** 0,377 

Vlasina Jerma d. tok 0,276*** 0,567 Povlenska r. Garvanica 0,395*** 0,423 

Vučja r. Jerma d. tok 0,046*** 0,116 Gradac Garvanica 0,273*** 0,507 

Jerma g. tok Jerma d. tok 0,062** 0,144 Đetinja Garvanica 0,280*** 0,352 

Boranjska r. Jelašnička r. 0,392*** 0,471 Katušnica Garvanica 0,208*** 0,302 

Ljuboviđa Jelašnička r. 0,276*** 0,373 Veliki Rzav Garvanica 0,212*** 0,423 

Rača Jelašnička r. 0,296** 0,416 Panjica Garvanica 0,402*** 0,489 

Gračanica Jelašnička r. 0,235*** 0,318 Tolišnica Garvanica 0,420*** 0,482 

Vapa Jelašnička r. 0,176*** 0,322 Brvenica Garvanica 0,225*** 0,314 

Povlenska r. Jelašnička r. 0,359*** 0,403 Bresnička r. Garvanica 0,312*** 0,369 

Gradac Jelašnička r. 0,226*** 0,454 Studenica Garvanica 0,263*** 0,334 

Đetinja Jelašnička r. 0,248*** 0,348 Izubra Garvanica 0,391*** 0,312 

Katušnica Jelašnička r. 0,237*** 0,398 Brevina Garvanica 0,271*** 0,395 

Veliki Rzav Jelašnička r. 0,193*** 0,432 Gokčanica Garvanica 0,257*** 0,378 

Panjica Jelašnička r. 0,363*** 0,438 Samokovska Garvanica 0,211*** 0,348 

Tolišnica Jelašnička r. 0,371*** 0,422 Brzećka r.  Garvanica 0,288*** 0,425 

Brvenica Jelašnička r. 0,176*** 0,268 Štavska r.  Garvanica 0,372*** 0,452 

Bresnička r. Jelašnička r. 0,259*** 0,317 S. Moravica Garvanica 0,279*** 0,481 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Toplodolska Garvanica 0,367*** 0,479 Vučja r. Masurička r. 0,321*** 0,670 

Visočica Garvanica 0,292*** 0,430 Jerma g. tok Masurička r. 0,325*** 0,662 

Dojkinačka Garvanica 0,318*** 0,463 Jerma d. tok Masurička r. 0,238*** 0,539 

Vodenička r. Garvanica 0,429*** 0,496 Jelašnička r. Masurička r. 0,086*** 0,105 

Dursunska r. Garvanica 0,391*** 0,472 Garvanica Masurička r. 0,259*** 0,317 

Bistrička r. Garvanica 0,234*** 0,294 Boranjska r. Vrla 0,328*** 0,490 

Vlasina Garvanica 0,143*** 0,150 Ljuboviđa Vrla 0,196*** 0,319 

Vučja r. Garvanica 0,397*** 0,708 Rača Vrla 0,259*** 0,456 

Jerma g. tok Garvanica 0,408*** 0,736 Gračanica Vrla 0,242*** 0,403 

Jerma d. tok Garvanica 0,324*** 0,592 Vapa Vrla 0,169*** 0,380 

Jelašnička r. Garvanica 0,336*** 0,358 Povlenska r. Vrla 0,308*** 0,412 

Boranjska r. Masurička r. 0,335*** 0,494 Gradac Vrla 0,185*** 0,442 

Ljuboviđa Masurička r. 0,184*** 0,280 Đetinja Vrla 0,225*** 0,371 

Rača Masurička r. 0,230*** 0,383 Katušnica Vrla 0,202*** 0,384 

Gračanica Masurička r. 0,211*** 0,347 Veliki Rzav Vrla 0,152*** 0,404 

Vapa Masurička r. 0,129*** 0,273 Panjica Vrla 0,320*** 0,462 

Povlenska r. Masurička r. 0,280*** 0,363 Tolišnica Vrla 0,307*** 0,415 

Gradac Masurička r. 0,197*** 0,458 Brvenica Vrla 0,173*** 0,325 

Đetinja Masurička r. 0,201*** 0,328 Bresnička r. Vrla 0,272*** 0,426 

Katušnica Masurička r. 0,180*** 0,326 Studenica Vrla 0,229*** 0,393 

Veliki Rzav Masurička r. 0,143*** 0,362 Izubra Vrla 0,374*** 0,418 

Panjica Masurička r. 0,330*** 0,481 Brevina Vrla 0,181*** 0,339 

Tolišnica Masurička r. 0,274*** 0,358 Gokčanica Vrla 0,172*** 0,336 

Brvenica Masurička r. 0,137*** 0,250 Samokovska Vrla 0,155*** 0,357 

Bresnička r. Masurička r. 0,230*** 0,346 Brzećka r.  Vrla 0,131** 0,251 

Studenica Masurička r. 0,178*** 0,288 Štavska r.  Vrla 0,242*** 0,363 

Izubra Masurička r. 0,306*** 0,322 S. Moravica Vrla 0,170*** 0,385 

Brevina Masurička r. 0,164*** 0,311 Toplodolska Vrla 0,293*** 0,466 

Gokčanica Masurička r. 0,147*** 0,283 Visočica Vrla 0,256*** 0,513 

Samokovska Masurička r. 0,159*** 0,369 Dojkinačka Vrla 0,255*** 0,469 

Brzećka r.  Masurička r. 0,099*** 0,177 Vodenička r. Vrla 0,383*** 0,573 

Štavska r.  Masurička r. 0,185*** 0,277 Dursunska r. Vrla 0,290*** 0,438 

S. Moravica Masurička r. 0,173*** 0,379 Bistrička r. Vrla 0,245*** 0,397 

Toplodolska Masurička r. 0,291*** 0,474 Vlasina Vrla 0,249*** 0,370 

Visočica Masurička r. 0,246*** 0,478 Vučja r. Vrla 0,305*** 0,656 

Dojkinačka Masurička r. 0,250*** 0,445 Jerma g. tok Vrla 0,325*** 0,686 

Vodenička r. Masurička r. 0,383*** 0,559 Jerma d. tok Vrla 0,236*** 0,551 

Dursunska r. Masurička r. 0,298*** 0,439 Jelašnička r. Vrla 0,192*** 0,248 

Bistrička r. Masurička r. 0,221*** 0,356 Garvanica Vrla 0,312*** 0,401 

Vlasina Masurička r. 0,205*** 0,290 Masurička r. Vrla 0,122*** 0,177 
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Boranjska r. Šaovice 0,320*** 0,679 Vapa Resava 0,104*** 0,286 

Ljuboviđa Šaovice 0,284*** 0,656 Povlenska r. Resava 0,233*** 0,365 

Rača Šaovice 0,273*** 0,689 Gradac Resava 0,141*** 0,423 

Gračanica Šaovice 0,289*** 0,716 Đetinja Resava 0,127*** 0,228 

Vapa Šaovice 0,200*** 0,638 Katušnica Resava 0,134*** 0,313 

Povlenska r. Šaovice 0,361*** 0,731 Veliki Rzav Resava 0,092*** 0,311 

Gradac Šaovice 0,151*** 0,505 Panjica Resava 0,255*** 0,440 

Đetinja Šaovice 0,305*** 0,759 Tolišnica Resava 0,248*** 0,404 

Katušnica Šaovice 0,221*** 0,593 Brvenica Resava 0,087*** 0,190 

Veliki Rzav Šaovice 0,124*** 0,485 Bresnička r. Resava 0,177*** 0,314 

Panjica Šaovice 0,342*** 0,744 Studenica Resava 0,130*** 0,263 

Tolišnica Šaovice 0,342*** 0,682 Izubra Resava 0,290*** 0,383 

Brvenica Šaovice 0,248*** 0,675 Brevina Resava 0,113*** 0,252 

Bresnička r. Šaovice 0,312*** 0,699 Gokčanica Resava 0,088*** 0,207 

Studenica Šaovice 0,279*** 0,707 Samokovska Resava 0,106*** 0,317 

Izubra Šaovice 0,419*** 0,751 Brzećka r.  Resava 0,095*** 0,240 

Brevina Šaovice 0,239*** 0,639 Štavska r.  Resava 0,183*** 0,312 

Gokčanica Šaovice 0,230*** 0,647 S. Moravica Resava 0,107*** 0,283 

Samokovska Šaovice 0,170*** 0,544 Toplodolska Resava 0,183*** 0,346 

Brzećka r.  Šaovice 0,197*** 0,605 Visočica Resava 0,155*** 0,359 

Štavska r.  Šaovice 0,337*** 0,768 Dojkinačka Resava 0,159*** 0,338 

S. Moravica Šaovice 0,185*** 0,579 Vodenička r. Resava 0,277*** 0,455 

Toplodolska Šaovice 0,311*** 0,703 Dursunska r. Resava 0,220*** 0,376 

Visočica Šaovice 0,244*** 0,658 Bistrička r. Resava 0,179*** 0,340 

Dojkinačka Šaovice 0,255*** 0,674 Vlasina Resava 0,193*** 0,344 

Vodenička r. Šaovice 0,343*** 0,707 Vučja r. Resava 0,274*** 0,723 

Dursunska r. Šaovice 0,311*** 0,681 Jerma g. tok Resava 0,288*** 0,741 

Bistrička r. Šaovice 0,281*** 0,635 Jerma d. tok Resava 0,179*** 0,536 

Vlasina Šaovice 0,313*** 0,664 Jelašnička r. Resava 0,182*** 0,298 

Vučja r. Šaovice 0,161*** 0,453 Garvanica Resava 0,251*** 0,378 

Jerma g. tok Šaovice 0,184*** 0,510 Masurička r. Resava 0,135*** 0,258 

Jerma d. tok Šaovice 0,127*** 0,440 Vrla Resava 0,147*** 0,288 

Jelašnička r. Šaovice 0,348*** 0,734 Šaovice Resava 0,221*** 0,651 

Garvanica Šaovice 0,345*** 0,657 Boranjska r. Mlava 0,232*** 0,572 

Masurička r. Šaovice 0,286*** 0,667 Ljuboviđa Mlava 0,192*** 0,520 

Vrla Šaovice 0,283*** 0,688 Rača Mlava 0,164*** 0,449 

Boranjska r. Resava 0,247*** 0,422 Gračanica Mlava 0,166*** 0,472 

Ljuboviđa Resava 0,158*** 0,300 Vapa Mlava 0,062*** 0,246 

Rača Resava 0,202*** 0,419 Povlenska r. Mlava 0,254*** 0,567 

Gračanica Resava 0,132*** 0,264 Gradac Mlava 0,075*** 0,320 
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Đetinja Mlava 0,175*** 0,482 Veliki Rzav Krupaja 0,047*** 0,215 

Katušnica Mlava 0,122*** 0,386 Panjica Krupaja 0,248*** 0,574 

Veliki Rzav Mlava 0,044*** 0,238 Tolišnica Krupaja 0,289*** 0,644 

Panjica Mlava 0,223*** 0,524 Brvenica Krupaja 0,133*** 0,398 

Tolišnica Mlava 0,271*** 0,617 Bresnička r. Krupaja 0,184*** 0,441 

Brvenica Mlava 0,119*** 0,361 Studenica Krupaja 0,153*** 0,407 

Bresnička r. Mlava 0,191*** 0,487 Izubra Krupaja 0,299*** 0,557 

Studenica Mlava 0,145*** 0,403 Brevina Krupaja 0,150*** 0,446 

Izubra Mlava 0,299*** 0,572 Gokčanica Krupaja 0,134*** 0,422 

Brevina Mlava 0,126*** 0,375 Samokovska Krupaja 0,089*** 0,340 

Gokčanica Mlava 0,120*** 0,381 Brzećka r.  Krupaja 0,095** 0,340 

Samokovska Mlava 0,065*** 0,266 Štavska r.  Krupaja 0,205*** 0,486 

Brzećka r.  Mlava 0,087*** 0,320 S. Moravica Krupaja 0,100*** 0,356 

Štavska r.  Mlava 0,198*** 0,466 Toplodolska Krupaja 0,208*** 0,521 

S. Moravica Mlava 0,090*** 0,343 Visočica Krupaja 0,145*** 0,429 

Toplodolska Mlava 0,200*** 0,530 Dojkinačka Krupaja 0,167*** 0,482 

Visočica Mlava 0,132*** 0,415 Vodenička r. Krupaja 0,268*** 0,592 

Dojkinačka Mlava 0,140*** 0,420 Dursunska r. Krupaja 0,271*** 0,658 

Vodenička r. Mlava 0,250*** 0,576 Bistrička r. Krupaja 0,226*** 0,576 

Dursunska r. Mlava 0,232*** 0,562 Vlasina Krupaja 0,222*** 0,528 

Bistrička r. Mlava 0,200*** 0,518 Vučja r. Krupaja 0,197*** 0,674 

Vlasina Mlava 0,214*** 0,525 Jerma g. tok Krupaja 0,207*** 0,683 

Vučja r. Mlava 0,178*** 0,611 Jerma d. tok Krupaja 0,112*** 0,479 

Jerma g. tok Mlava 0,192*** 0,642 Jelašnička r. Krupaja 0,211*** 0,463 

Jerma d. tok Mlava 0,092*** 0,411 Garvanica Krupaja 0,278*** 0,581 

Jelašnička r. Mlava 0,213*** 0,488 Masurička r. Krupaja 0,184*** 0,470 

Garvanica Mlava 0,252*** 0,531 Vrla Krupaja 0,188*** 0,493 

Masurička r. Mlava 0,175*** 0,451 Šaovice Krupaja 0,149*** 0,574 

Vrla Mlava 0,172*** 0,472 Resava Krupaja 0,127*** 0,415 

Šaovice Mlava 0,127*** 0,508 Mlava Krupaja 0,017*** 0,081 

Resava Mlava 0,117*** 0,406 Boranjska r. Kožica 0,352*** 0,503 

Boranjska r. Krupaja 0,260*** 0,634 Ljuboviđa Kožica 0,282*** 0,428 

Ljuboviđa Krupaja 0,209*** 0,553 Rača Kožica 0,311*** 0,523 

Rača Krupaja 0,176*** 0,465 Gračanica Kožica 0,238*** 0,393 

Gračanica Krupaja 0,177*** 0,480 Vapa Kožica 0,161*** 0,340 

Vapa Krupaja 0,065*** 0,249 Povlenska r. Kožica 0,372*** 0,513 

Povlenska r. Krupaja 0,266*** 0,589 Gradac Kožica 0,216*** 0,528 

Gradac Krupaja 0,100*** 0,401 Đetinja Kožica 0,221*** 0,351 

Đetinja Krupaja 0,177*** 0,465 Katušnica Kožica 0,162*** 0,301 

Katušnica Krupaja 0,131*** 0,396 Veliki Rzav Kožica 0,139*** 0,363 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Panjica Kožica 0,267*** 0,385 Panjica Vratna 0,287*** 0,435 

Tolišnica Kožica 0,388*** 0,531 Tolišnica Vratna 0,311*** 0,443 

Brvenica Kožica 0,174*** 0,314 Brvenica Vratna 0,157*** 0,293 

Bresnička r. Kožica 0,164*** 0,240 Bresnička r. Vratna 0,222*** 0,343 

Studenica Kožica 0,147*** 0,245 Studenica Vratna 0,160*** 0,262 

Izubra Kožica 0,434*** 0,492 Izubra Vratna 0,357*** 0,414 

Brevina Kožica 0,183*** 0,340 Brevina Vratna 0,143*** 0,248 

Gokčanica Kožica 0,213*** 0,403 Gokčanica Vratna 0,159*** 0,302 

Samokovska Kožica 0,169*** 0,391 Samokovska Vratna 0,142*** 0,327 

Brzećka r.  Kožica 0,210** 0,410 Brzećka r.  Vratna 0,175*** 0,368 

Štavska r.  Kožica 0,260*** 0,381 Štavska r.  Vratna 0,264*** 0,395 

S. Moravica Kožica 0,190*** 0,417 S. Moravica Vratna 0,151*** 0,342 

Toplodolska Kožica 0,166*** 0,253 Toplodolska Vratna 0,210*** 0,333 

Visočica Kožica 0,140*** 0,266 Visočica Vratna 0,195*** 0,382 

Dojkinačka Kožica 0,162*** 0,293 Dojkinačka Vratna 0,196*** 0,358 

Vodenička r. Kožica 0,267*** 0,343 Vodenička r. Vratna 0,308*** 0,444 

Dursunska r. Kožica 0,386*** 0,600 Dursunska r. Vratna 0,278*** 0,426 

Bistrička r. Kožica 0,313*** 0,508 Bistrička r. Vratna 0,222*** 0,361 

Vlasina Kožica 0,283*** 0,418 Vlasina Vratna 0,234*** 0,359 

Vučja r. Kožica 0,349*** 0,772 Vučja r. Vratna 0,315*** 0,724 

Jerma g. tok Kožica 0,365*** 0,804 Jerma g. tok Vratna 0,333*** 0,758 

Jerma d. tok Kožica 0,259*** 0,615 Jerma d. tok Vratna 0,232*** 0,585 

Jelašnička r. Kožica 0,307*** 0,413 Jelašnička r. Vratna 0,269*** 0,391 

Garvanica Kožica 0,326*** 0,410 Garvanica Vratna 0,256*** 0,331 

Masurička r. Kožica 0,241*** 0,369 Masurička r. Vratna 0,204*** 0,335 

Vrla Kožica 0,288*** 0,482 Vrla Vratna 0,233*** 0,399 

Šaovice Kožica 0,303*** 0,724 Šaovice Vratna 0,264*** 0,661 

Resava Kožica 0,188*** 0,355 Resava Vratna 0,131*** 0,258 

Mlava Kožica 0,190*** 0,533 Mlava Vratna 0,164*** 0,468 

Krupaja Kožica 0,203*** 0,536 Krupaja Vratna 0,189*** 0,527 

Boranjska r. Vratna 0,300*** 0,468 Kožica Vratna 0,123*** 0,183 

Ljuboviđa Vratna 0,217*** 0,363 Boranjska r. Zlotska r.  0,469*** 0,598 

Rača Vratna 0,256*** 0,457 Ljuboviđa Zlotska r.  0,359*** 0,478 

Gračanica Vratna 0,195*** 0,332 Rača Zlotska r.  0,407*** 0,608 

Vapa Vratna 0,162*** 0,370 Gračanica Zlotska r.  0,449*** 0,709 

Povlenska r. Vratna 0,325*** 0,471 Vapa Zlotska r.  0,353*** 0,655 

Gradac Vratna 0,180*** 0,462 Povlenska r. Zlotska r.  0,494*** 0,615 

Đetinja Vratna 0,222*** 0,376 Gradac Zlotska r.  0,329*** 0,653 

Katušnica Vratna 0,175*** 0,334 Đetinja Zlotska r.  0,430*** 0,651 

Veliki Rzav Vratna 0,122*** 0,327 Katušnica Zlotska r.  0,373*** 0,623 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Veliki Rzav Zlotska r.  0,285*** 0,598 Đetinja Mirovštica 0,394*** 0,602 

Panjica Zlotska r.  0,521*** 0,766 Katušnica Mirovštica 0,343*** 0,577 

Tolišnica Zlotska r.  0,496*** 0,615 Veliki Rzav Mirovštica 0,260*** 0,574 

Brvenica Zlotska r.  0,373*** 0,596 Panjica Mirovštica 0,486*** 0,728 

Bresnička r. Zlotska r.  0,469*** 0,659 Tolišnica Mirovštica 0,440*** 0,537 

Studenica Zlotska r.  0,429*** 0,682 Brvenica Mirovštica 0,331*** 0,553 

Izubra Zlotska r.  0,606*** 0,725 Bresnička r. Mirovštica 0,428*** 0,603 

Brevina Zlotska r.  0,322*** 0,483 Studenica Mirovštica 0,388*** 0,628 

Gokčanica Zlotska r.  0,353*** 0,574 Izubra Mirovštica 0,562*** 0,656 

Samokovska Zlotska r.  0,337*** 0,648 Brevina Mirovštica 0,301*** 0,484 

Brzećka r.  Zlotska r.  0,300** 0,485 Gokčanica Mirovštica 0,306*** 0,516 

Štavska r.  Zlotska r.  0,408*** 0,524 Samokovska Mirovštica 0,286*** 0,556 

S. Moravica Zlotska r.  0,199*** 0,335 Brzećka r.  Mirovštica 0,262** 0,435 

Toplodolska Zlotska r.  0,496*** 0,760 Štavska r.  Mirovštica 0,373*** 0,494 

Visočica Zlotska r.  0,413*** 0,726 S. Moravica Mirovštica 0,137*** 0,237 

Dojkinačka Zlotska r.  0,414*** 0,689 Toplodolska Mirovštica 0,453*** 0,693 

Vodenička r. Zlotska r.  0,548*** 0,770 Visočica Mirovštica 0,363*** 0,634 

Dursunska r. Zlotska r.  0,407*** 0,531 Dojkinačka Mirovštica 0,376*** 0,641 

Bistrička r. Zlotska r.  0,395*** 0,543 Vodenička r. Mirovštica 0,506*** 0,706 

Vlasina Zlotska r.  0,465*** 0,640 Dursunska r. Mirovštica 0,355*** 0,478 

Vučja r. Zlotska r.  0,437*** 0,846 Bistrička r. Mirovštica 0,332*** 0,478 

Jerma g. tok Zlotska r.  0,451*** 0,874 Vlasina Mirovštica 0,431*** 0,605 

Jerma d. tok Zlotska r.  0,395*** 0,781 Vučja r. Mirovštica 0,417*** 0,846 

Jelašnička r. Zlotska r.  0,468*** 0,591 Jerma g. tok Mirovštica 0,432*** 0,870 

Garvanica Zlotska r.  0,512*** 0,662 Jerma d. tok Mirovštica 0,346*** 0,704 

Masurička r. Zlotska r.  0,381*** 0,539 Jelašnička r. Mirovštica 0,422*** 0,529 

Vrla Zlotska r.  0,372*** 0,528 Garvanica Mirovštica 0,471*** 0,595 

Šaovice Zlotska r.  0,395*** 0,806 Masurička r. Mirovštica 0,350*** 0,510 

Resava Zlotska r.  0,323*** 0,533 Vrla Mirovštica 0,313*** 0,435 

Mlava Zlotska r.  0,301*** 0,683 Šaovice Mirovštica 0,354*** 0,742 

Krupaja Zlotska r.  0,321*** 0,715 Resava Mirovštica 0,270*** 0,458 

Kožica Zlotska r.  0,445*** 0,649 Mlava Mirovštica 0,272*** 0,639 

Vratna Zlotska r.  0,365*** 0,531 Krupaja Mirovštica 0,293*** 0,668 

Boranjska r. Mirovštica 0,451*** 0,602 Kožica Mirovštica 0,416*** 0,617 

Ljuboviđa Mirovštica 0,289*** 0,389 Vratna Mirovštica 0,329*** 0,501 

Rača Mirovštica 0,362*** 0,558 Zlotska r.  Mirovštica 0,157*** 0,144 

Gračanica Mirovštica 0,396*** 0,616 Boranjska r. Janjska r. 0,284** 0,472 

Vapa Mirovštica 0,306*** 0,575 Ljuboviđa Janjska r. 0,246*** 0,438 

Povlenska r. Mirovštica 0,432*** 0,523 Rača Janjska r. 0,270*** 0,505 

Gradac Mirovštica 0,278*** 0,577 Gračanica Janjska r. 0,167*** 0,289 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Vapa Janjska r. 0,108*** 0,259 Boranjska r. Tripušnica 0,476*** 0,736 

Povlenska r. Janjska r. 0,313*** 0,468 Ljuboviđa Tripušnica 0,408*** 0,695 

Gradac Janjska r. 0,152*** 0,397 Rača Tripušnica 0,421*** 0,765 

Đetinja Janjska r. 0,157*** 0,256 Gračanica Tripušnica 0,399*** 0,722 

Katušnica Janjska r. 0,117*** 0,232 Vapa Tripušnica 0,316*** 0,687 

Veliki Rzav Janjska r. 0,115*** 0,340 Povlenska r. Tripušnica 0,502** 0,759 

Panjica Janjska r. 0,222*** 0,328 Gradac Tripušnica 0,293*** 0,696 

Tolišnica Janjska r. 0,316*** 0,473 Đetinja Tripušnica 0,404*** 0,717 

Brvenica Janjska r. 0,139*** 0,265 Katušnica Tripušnica 0,356*** 0,728 

Bresnička r. Janjska r. 0,166*** 0,264 Veliki Rzav Tripušnica 0,262*** 0,702 

Studenica Janjska r. 0,139*** 0,249 Panjica Tripušnica 0,465*** 0,746 

Izubra Janjska r. 0,355*** 0,433 Tolišnica Tripušnica 0,490*** 0,728 

Brevina Janjska r. 0,111*** 0,199 Brvenica Tripušnica 0,354*** 0,688 

Gokčanica Janjska r. 0,148*** 0,295 Bresnička r. Tripušnica 0,436*** 0,729 

Samokovska Janjska r. 0,093*** 0,223 Studenica Tripušnica 0,388*** 0,715 

Brzećka r.  Janjska r. 0,123** 0,267 Izubra Tripušnica 0,584*** 0,778 

Štavska r.  Janjska r. 0,191*** 0,295 Brevina Tripušnica 0,371*** 0,742 

S. Moravica Janjska r. 0,148*** 0,366 Gokčanica Tripušnica 0,343*** 0,686 

Toplodolska Janjska r. 0,202*** 0,346 Samokovska Tripušnica 0,303*** 0,712 

Visočica Janjska r. 0,130*** 0,273 Brzećka r.  Tripušnica 0,325** 0,676 

Dojkinačka Janjska r. 0,150*** 0,279 Štavska r.  Tripušnica 0,454*** 0,752 

Vodenička r. Janjska r. 0,252*** 0,382 S. Moravica Tripušnica 0,314*** 0,717 

Dursunska r. Janjska r. 0,290*** 0,460 Toplodolska Tripušnica 0,428*** 0,720 

Bistrička r. Janjska r. 0,256*** 0,436 Visočica Tripušnica 0,341*** 0,662 

Vlasina Janjska r. 0,264*** 0,439 Dojkinačka Tripušnica 0,361*** 0,697 

Vučja r. Janjska r. 0,308*** 0,734 Vodenička r. Tripušnica 0,484*** 0,723 

Jerma g. tok Janjska r. 0,329*** 0,782 Dursunska r. Tripušnica 0,451*** 0,725 

Jerma d. tok Janjska r. 0,218*** 0,567 Bistrička r. Tripušnica 0,413*** 0,679 

Jelašnička r. Janjska r. 0,250*** 0,389 Vlasina Tripušnica 0,445*** 0,701 

Garvanica Janjska r. 0,288*** 0,398 Vučja r. Tripušnica 0,385*** 0,844 

Masurička r. Janjska r. 0,198*** 0,348 Jerma g. tok Tripušnica 0,395*** 0,852 

Vrla Janjska r. 0,209*** 0,371 Jerma d. tok Tripušnica 0,307** 0,707 

Šaovice Janjska r. 0,257*** 0,681 Jelašnička r. Tripušnica 0,466*** 0,683 

Resava Janjska r. 0,116*** 0,235 Garvanica Tripušnica 0,495*** 0,694 

Mlava Janjska r. 0,136*** 0,398 Masurička r. Tripušnica 0,394*** 0,660 

Krupaja Janjska r. 0,166*** 0,472 Vrla Tripušnica 0,397*** 0,701 

Kožica Janjska r. 0,162*** 0,280 Šaovice Tripušnica 0,307*** 0,696 

Vratna Janjska r. 0,190*** 0,335 Resava Tripušnica 0,318*** 0,648 

Zlotska r.  Janjska r. 0,390*** 0,621 Mlava Tripušnica 0,253*** 0,687 

Mirovštica Janjska r. 0,353*** 0,576 Krupaja Tripušnica 0,273*** 0,720 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Kožica Tripušnica 0,400*** 0,654 Vrla Lisinska r.  0,289*** 0,555 

Vratna Tripušnica 0,376*** 0,681 Šaovice Lisinska r.  0,160*** 0,398 

Zlotska r.  Tripušnica 0,541*** 0,866 Resava Lisinska r.  0,249*** 0,583 

Mirovštica Tripušnica 0,497*** 0,791 Mlava Lisinska r.  0,197*** 0,605 

Janjska r. Tripušnica 0,369*** 0,710 Krupaja Lisinska r.  0,226*** 0,692 

Boranjska r. Lisinska r.  0,367*** 0,661 Kožica Lisinska r.  0,331*** 0,656 

Ljuboviđa Lisinska r.  0,334*** 0,643 Vratna Lisinska r.  0,298*** 0,611 

Rača Lisinska r.  0,317*** 0,654 Zlotska r.  Lisinska r.  0,434*** 0,756 

Gračanica Lisinska r.  0,327*** 0,671 Mirovštica Lisinska r.  0,404*** 0,728 

Vapa Lisinska r.  0,265*** 0,680 Janjska r. Lisinska r.  0,279*** 0,601 

Povlenska r. Lisinska r.  0,414*** 0,738 Tripušnica Lisinska r.  0,374*** 0,737 

Gradac Lisinska r.  0,209*** 0,545 Boranjska r. Ljubatska r.  0,369*** 0,688 

Đetinja Lisinska r.  0,338*** 0,697 Ljuboviđa Ljubatska r.  0,353*** 0,719 

Katušnica Lisinska r.  0,206*** 0,415 Rača Ljubatska r.  0,325*** 0,697 

Veliki Rzav Lisinska r.  0,146*** 0,397 Gračanica Ljubatska r.  0,339*** 0,721 

Panjica Lisinska r.  0,382*** 0,702 Vapa Ljubatska r.  0,267*** 0,716 

Tolišnica Lisinska r.  0,362*** 0,605 Povlenska r. Ljubatska r.  0,431*** 0,798 

Brvenica Lisinska r.  0,290*** 0,647 Gradac Ljubatska r.  0,213*** 0,579 

Bresnička r. Lisinska r.  0,344*** 0,643 Đetinja Ljubatska r.  0,356*** 0,765 

Studenica Lisinska r.  0,318*** 0,659 Katušnica Ljubatska r.  0,216*** 0,447 

Izubra Lisinska r.  0,468*** 0,721 Veliki Rzav Ljubatska r.  0,157*** 0,456 

Brevina Lisinska r.  0,284*** 0,628 Panjica Ljubatska r.  0,393*** 0,749 

Gokčanica Lisinska r.  0,276*** 0,638 Tolišnica Ljubatska r.  0,394*** 0,692 

Samokovska Lisinska r.  0,228*** 0,589 Brvenica Ljubatska r.  0,302*** 0,704 

Brzećka r.  Lisinska r.  0,261*** 0,642 Bresnička r. Ljubatska r.  0,367*** 0,722 

Štavska r.  Lisinska r.  0,388*** 0,768 Studenica Ljubatska r.  0,333*** 0,725 

S. Moravica Lisinska r.  0,247*** 0,653 Izubra Ljubatska r.  0,478*** 0,764 

Toplodolska Lisinska r.  0,347*** 0,662 Brevina Ljubatska r.  0,306*** 0,714 

Visočica Lisinska r.  0,283*** 0,623 Gokčanica Ljubatska r.  0,290*** 0,695 

Dojkinačka Lisinska r.  0,290*** 0,621 Samokovska Ljubatska r.  0,234*** 0,637 

Vodenička r. Lisinska r.  0,388*** 0,672 Brzećka r.  Ljubatska r.  0,268** 0,692 

Dursunska r. Lisinska r.  0,364*** 0,666 Štavska r.  Ljubatska r.  0,404*** 0,830 

Bistrička r. Lisinska r.  0,323*** 0,608 S. Moravica Ljubatska r.  0,252*** 0,689 

Vlasina Lisinska r.  0,349*** 0,607 Toplodolska Ljubatska r.  0,372*** 0,749 

Vučja r. Lisinska r.  0,078*** 0,152 Visočica Ljubatska r.  0,296*** 0,694 

Jerma g. tok Lisinska r.  0,117*** 0,235 Dojkinačka Ljubatska r.  0,306*** 0,691 

Jerma d. tok Lisinska r.  0,096*** 0,225 Vodenička r. Ljubatska r.  0,389*** 0,694 

Jelašnička r. Lisinska r.  0,401*** 0,732 Dursunska r. Ljubatska r.  0,367*** 0,688 

Garvanica Lisinska r.  0,371*** 0,589 Bistrička r. Ljubatska r.  0,331*** 0,649 

Masurička r. Lisinska r.  0,311*** 0,576 Vlasina Ljubatska r.  0,364*** 0,669 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Vučja r. Ljubatska r.  0,063*** 0,129 Toplodolska Dragovištica 0,343*** 0,726 

Jerma g. tok Ljubatska r.  0,084*** 0,172 Visočica Dragovištica 0,282*** 0,698 

Jerma d. tok Ljubatska r.  0,083*** 0,205 Dojkinačka Dragovištica 0,287*** 0,686 

Jelašnička r. Ljubatska r.  0,416*** 0,793 Vodenička r. Dragovištica 0,379*** 0,720 

Garvanica Ljubatska r.  0,381*** 0,627 Dursunska r. Dragovištica 0,358*** 0,718 

Masurička r. Ljubatska r.  0,321*** 0,617 Bistrička r. Dragovištica 0,320*** 0,665 

Vrla Ljubatska r.  0,312*** 0,618 Vlasina Dragovištica 0,340*** 0,648 

Šaovice Ljubatska r.  0,162*** 0,431 Vučja r. Dragovištica 0,040*** 0,095 

Resava Ljubatska r.  0,270*** 0,657 Jerma g. tok Dragovištica 0,073*** 0,168 

Mlava Ljubatska r.  0,190*** 0,612 Jerma d. tok Dragovištica 0,067*** 0,192 

Krupaja Ljubatska r.  0,221*** 0,706 Jelašnička r. Dragovištica 0,384*** 0,756 

Kožica Ljubatska r.  0,358*** 0,756 Garvanica Dragovištica 0,362*** 0,623 

Vratna Ljubatska r.  0,322*** 0,711 Masurička r. Dragovištica 0,291*** 0,580 

Zlotska r.  Ljubatska r.  0,443*** 0,805 Vrla Dragovištica 0,285*** 0,596 

Mirovštica Ljubatska r.  0,417*** 0,781 Šaovice Dragovištica 0,136*** 0,389 

Janjska r. Ljubatska r.  0,297*** 0,658 Resava Dragovištica 0,249*** 0,651 

Tripušnica Ljubatska r.  0,393*** 0,815 Mlava Dragovištica 0,173*** 0,595 

Lisinska r.  Ljubatska r.  0,026** 0,041 Krupaja Dragovištica 0,199*** 0,681 

Boranjska r. Dragovištica 0,363*** 0,726 Kožica Dragovištica 0,329*** 0,727 

Ljuboviđa Dragovištica 0,324*** 0,681 Vratna Dragovištica 0,296*** 0,683 

Rača Dragovištica 0,300*** 0,675 Zlotska r.  Dragovištica 0,428*** 0,827 

Gračanica Dragovištica 0,316*** 0,701 Mirovštica Dragovištica 0,398*** 0,783 

Vapa Dragovištica 0,240*** 0,681 Janjska r. Dragovištica 0,277*** 0,659 

Povlenska r. Dragovištica 0,400*** 0,770 Tripušnica Dragovištica 0,368*** 0,812 

Gradac Dragovištica 0,191*** 0,555 Lisinska r.  Dragovištica 0,015NS 0,028 

Đetinja Dragovištica 0,328*** 0,743 Ljubatska r.  Dragovištica 0,002NS 0,005 

Katušnica Dragovištica 0,211*** 0,471 Boranjska r. Brankovačka 0,359*** 0,672 

Veliki Rzav Dragovištica 0,140*** 0,442 Ljuboviđa Brankovačka 0,336*** 0,675 

Panjica Dragovištica 0,371*** 0,740 Rača Brankovačka 0,313*** 0,672 

Tolišnica Dragovištica 0,361*** 0,667 Gračanica Brankovačka 0,330*** 0,701 

Brvenica Dragovištica 0,278*** 0,686 Vapa Brankovačka 0,253*** 0,667 

Bresnička r. Dragovištica 0,333*** 0,686 Povlenska r. Brankovačka 0,417*** 0,773 

Studenica Dragovištica 0,303*** 0,686 Gradac Brankovačka 0,207*** 0,563 

Izubra Dragovištica 0,445*** 0,734 Đetinja Brankovačka 0,346*** 0,745 

Brevina Dragovištica 0,279*** 0,684 Katušnica Brankovačka 0,217*** 0,456 

Gokčanica Dragovištica 0,267*** 0,681 Veliki Rzav Brankovačka 0,153*** 0,456 

Samokovska Dragovištica 0,209*** 0,595 Panjica Brankovačka 0,383*** 0,730 

Brzećka r.  Dragovištica 0,239*** 0,658 Tolišnica Brankovačka 0,372*** 0,653 

Štavska r.  Dragovištica 0,374*** 0,801 Brvenica Brankovačka 0,288*** 0,671 

S. Moravica Dragovištica 0,233*** 0,684 Bresnička r. Brankovačka 0,353*** 0,690 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Studenica Brankovačka 0,322*** 0,694 Povlenska r. Rib. Panjica 0,299*** 0,642 

Izubra Brankovačka 0,458*** 0,720 Gradac Rib. Panjica 0,072*** 0,275 

Brevina Brankovačka 0,296*** 0,688 Đetinja Rib. Panjica 0,225*** 0,594 

Gokčanica Brankovačka 0,281*** 0,678 Katušnica Rib. Panjica 0,169*** 0,518 

Samokovska Brankovačka 0,223*** 0,596 Veliki Rzav Rib. Panjica 0,051NS 0,250 

Brzećka r.  Brankovačka 0,255*** 0,655 Panjica Rib. Panjica 0,263*** 0,585 

Štavska r.  Brankovačka 0,390*** 0,799 Tolišnica Rib. Panjica 0,314*** 0,662 

S. Moravica Brankovačka 0,249*** 0,687 Brvenica Rib. Panjica 0,170*** 0,506 

Toplodolska Brankovačka 0,365*** 0,742 Bresnička r. Rib. Panjica 0,239*** 0,561 

Visočica Brankovačka 0,290*** 0,686 Studenica Rib. Panjica 0,203*** 0,547 

Dojkinačka Brankovačka 0,296*** 0,671 Izubra Rib. Panjica 0,355*** 0,627 

Vodenička r. Brankovačka 0,384*** 0,694 Brevina Rib. Panjica 0,174*** 0,515 

Dursunska r. Brankovačka 0,367*** 0,700 Gokčanica Rib. Panjica 0,169*** 0,536 

Bistrička r. Brankovačka 0,332*** 0,656 Samokovska Rib. Panjica 0,074NS 0,267 

Vlasina Brankovačka 0,357*** 0,655 Brzećka r.  Rib. Panjica 0,105NS 0,338 

Vučja r. Brankovačka 0,086*** 0,169 Štavska r.  Rib. Panjica 0,264*** 0,626 

Jerma g. tok Brankovačka 0,115*** 0,240 S. Moravica Rib. Panjica 0,104*** 0,373 

Jerma d. tok Brankovačka 0,098*** 0,249 Toplodolska Rib. Panjica 0,241*** 0,586 

Jelašnička r. Brankovačka 0,403*** 0,769 Visočica Rib. Panjica 0,157*** 0,457 

Garvanica Brankovačka 0,365*** 0,591 Dojkinačka Rib. Panjica 0,187*** 0,542 

Masurička r. Brankovačka 0,307*** 0,587 Vodenička r. Rib. Panjica 0,277*** 0,595 

Vrla Brankovačka 0,308*** 0,617 Dursunska r. Rib. Panjica 0,273*** 0,636 

Šaovice Brankovačka 0,149*** 0,397 Bistrička r. Rib. Panjica 0,231*** 0,566 

Resava Brankovačka 0,259*** 0,641 Vlasina Rib. Panjica 0,272*** 0,626 

Mlava Brankovačka 0,183*** 0,594 Vučja r. Rib. Panjica 0,184*** 0,589 

Krupaja Brankovačka 0,218*** 0,708 Jerma g. tok Rib. Panjica 0,208*** 0,659 

Kožica Brankovačka 0,350*** 0,747 Jerma d. tok Rib. Panjica 0,095*** 0,391 

Vratna Brankovačka 0,314*** 0,692 Jelašnička r. Rib. Panjica 0,269*** 0,570 

Zlotska r.  Brankovačka 0,441*** 0,820 Garvanica Rib. Panjica 0,315*** 0,630 

Mirovštica Brankovačka 0,412*** 0,782 Masurička r. Rib. Panjica 0,233*** 0,595 

Janjska r. Brankovačka 0,284*** 0,627 Vrla Rib. Panjica 0,222*** 0,584 

Tripušnica Brankovačka 0,388*** 0,818 Šaovice Rib. Panjica 0,111*** 0,396 

Lisinska r.  Brankovačka 0,039*** 0,064 Resava Rib. Panjica 0,158*** 0,531 

Ljubatska r.  Brankovačka 0,002NS 0,001 Mlava Rib. Panjica 0,055*** 0,272 

Dragovištica Brankovačka 0,006NS 0,010 Krupaja Rib. Panjica 0,062*** 0,272 

Boranjska r. Rib. Panjica 0,263** 0,612 Kožica Rib. Panjica 0,233*** 0,612 

Ljuboviđa Rib. Panjica 0,232*** 0,583 Vratna Rib. Panjica 0,215*** 0,605 

Rača Rib. Panjica 0,224*** 0,613 Zlotska r.  Rib. Panjica 0,355*** 0,767 

Gračanica Rib. Panjica 0,211*** 0,559 Mirovštica Rib. Panjica 0,301*** 0,656 

Vapa Rib. Panjica 0,107*** 0,377 Janjska r. Rib. Panjica 0,180*** 0,532 



8. Prilog 

200 

 

Tabela 4. Nastavak.  

 

Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Tripušnica Rib. Panjica 0,277*** 0,691 Vrla Rib. S.M. 0,193*** 0,509 

Lisinska r.  Rib. Panjica 0,202*** 0,571 Šaovice Rib. S.M. 0,109*** 0,401 

Ljubatska r.  Rib. Panjica 0,198*** 0,594 Resava Rib. S.M. 0,140*** 0,467 

Dragovištica Rib. Panjica 0,178*** 0,570 Mlava Rib. S.M. 0,047*** 0,240 

Brankovačka Rib. Panjica 0,193*** 0,581 Krupaja Rib. S.M. 0,055*** 0,241 

Boranjska r. Rib. S.M. 0,261*** 0,618 Kožica Rib. S.M. 0,227*** 0,601 

Ljuboviđa Rib. S.M. 0,201*** 0,517 Vratna Rib. S.M. 0,195*** 0,550 

Rača Rib. S.M. 0,186*** 0,500 Zlotska r.  Rib. S.M. 0,293*** 0,602 

Gračanica Rib. S.M. 0,203*** 0,540 Mirovštica Rib. S.M. 0,231*** 0,472 

Vapa Rib. S.M. 0,099*** 0,355 Janjska r. Rib. S.M. 0,172*** 0,510 

Povlenska r. Rib. S.M. 0,276*** 0,586 Tripušnica Rib. S.M. 0,272*** 0,700 

Gradac Rib. S.M. 0,077*** 0,303 Lisinska r.  Rib. S.M. 0,207*** 0,635 

Đetinja Rib. S.M. 0,218*** 0,579 Ljubatska r.  Rib. S.M. 0,206*** 0,655 

Katušnica Rib. S.M. 0,156*** 0,480 Dragovištica Rib. S.M. 0,189*** 0,656 

Veliki Rzav Rib. S.M. 0,052*** 0,258 Brankovačka Rib. S.M. 0,200*** 0,641 

Panjica Rib. S.M. 0,253*** 0,574 Rib. Panjica Rib. S.M. 0,014 NS 0,084 

Tolišnica Rib. S.M. 0,279*** 0,584 Boranjska r. Rib. Jerma 0,347** 0,653 

Brvenica Rib. S.M. 0,155*** 0,457 Ljuboviđa Rib. Jerma 0,302*** 0,649 

Bresnička r. Rib. S.M. 0,222*** 0,520 Rača Rib. Jerma 0,269** 0,594 

Studenica Rib. S.M. 0,193*** 0,526 Gračanica Rib. Jerma 0,290*** 0,660 

Izubra Rib. S.M. 0,354*** 0,659 Vapa Rib. Jerma 0,178** 0,516 

Brevina Rib. S.M. 0,154*** 0,454 Povlenska r. Rib. Jerma 0,370** 0,636 

Gokčanica Rib. S.M. 0,145*** 0,449 Gradac Rib. Jerma 0,140*** 0,443 

Samokovska Rib. S.M. 0,077** 0,299 Đetinja Rib. Jerma 0,301*** 0,669 

Brzećka r.  Rib. S.M. 0,088NS 0,304 Katušnica Rib. Jerma 0,250*** 0,668 

Štavska r.  Rib. S.M. 0,230*** 0,524 Veliki Rzav Rib. Jerma 0,123*** 0,475 

S. Moravica Rib. S.M. 0,055** 0,174 Panjica Rib. Jerma 0,349** 0,663 

Toplodolska Rib. S.M. 0,238*** 0,594 Tolišnica Rib. Jerma 0,392*** 0,700 

Visočica Rib. S.M. 0,154*** 0,456 Brvenica Rib. Jerma 0,245*** 0,632 

Dojkinačka Rib. S.M. 0,176*** 0,520 Bresnička r. Rib. Jerma 0,325*** 0,647 

Vodenička r. Rib. S.M. 0,280*** 0,625 Studenica Rib. Jerma 0,286*** 0,665 

Dursunska r. Rib. S.M. 0,255*** 0,617 Izubra Rib. Jerma 0,486** 0,765 

Bistrička r. Rib. S.M. 0,214*** 0,543 Brevina Rib. Jerma 0,245** 0,608 

Vlasina Rib. S.M. 0,251*** 0,588 Gokčanica Rib. Jerma 0,229*** 0,598 

Vučja r. Rib. S.M. 0,188*** 0,652 Samokovska Rib. Jerma 0,144** 0,453 

Jerma g. tok Rib. S.M. 0,209*** 0,701 Brzećka r.  Rib. Jerma 0,173NS 0,497 

Jerma d. tok Rib. S.M. 0,100** 0,436 Štavska r.  Rib. Jerma 0,331*** 0,651 

Jelašnička r. Rib. S.M. 0,251*** 0,541 S. Moravica Rib. Jerma 0,127*** 0,368 

Garvanica Rib. S.M. 0,305*** 0,622 Toplodolska Rib. Jerma 0,312** 0,609 

Masurička r. Rib. S.M. 0,216*** 0,567 Visočica Rib. Jerma 0,241*** 0,612 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Dojkinačka Rib. Jerma 0,258*** 0,643 Brvenica rib. Danska 0,215*** 0,614 

Vodenička r. Rib. Jerma 0,377*** 0,691 Bresnička r. Rib. Danska 0,307*** 0,729 

Dursunska r. Rib. Jerma 0,358*** 0,733 Studenica Rib. Danska 0,250*** 0,652 

Bistrička r. Rib. Jerma 0,318** 0,690 Izubra Rib. Danska 0,425** 0,745 

Vlasina Rib. Jerma 0,358*** 0,714 Brevina Rib. Danska 0,218** 0,624 

Vučja r. Rib. Jerma 0,251*** 0,717 Gokčanica Rib. Danska 0,204** 0,623 

Jerma g. tok Rib. Jerma 0,267*** 0,752 Samokovska Rib. Danska 0,136*** 0,490 

Jerma d. tok Rib. Jerma 0,165** 0,578 Brzećka r.  Rib. Danska 0,128NS 0,434 

Jelašnička r. Rib. Jerma 0,359*** 0,658 Štavska r.  Rib. Danska 0,305*** 0,698 

Garvanica Rib. Jerma 0,418*** 0,743 S. Moravica Rib. Danska 0,129*** 0,442 

Masurička r. Rib. Jerma 0,307*** 0,689 Toplodolska Rib. Danska 0,296*** 0,686 

Vrla Rib. Jerma 0,294** 0,679 Visočica Rib. Danska 0,203*** 0,564 

Šaovice Rib. Jerma 0,151*** 0,465 Dojkinačka Rib. Danska 0,235** 0,663 

Resava Rib. Jerma 0,216*** 0,592 Vodenička r. Rib. Danska 0,356** 0,756 

Mlava Rib. Jerma 0,125*** 0,499 Dursunska r. Rib. Danska 0,318*** 0,727 

Krupaja Rib. Jerma 0,130*** 0,483 Bistrička r. Rib. Danska 0,284*** 0,663 

Kožica Rib. Jerma 0,303** 0,644 Vlasina Rib. Danska 0,323** 0,722 

Vratna Rib. Jerma 0,272*** 0,636 Vučja r. Rib. Danska 0,176*** 0,537 

Zlotska r.  Rib. Jerma 0,411*** 0,727 Jerma g. tok Rib. Danska 0,197*** 0,597 

Mirovštica Rib. Jerma 0,353** 0,645 Jerma d. tok Rib. Danska 0,092* 0,362 

Janjska r. Rib. Jerma 0,250*** 0,614 Jelašnička r. Rib. Danska 0,332** 0,702 

Tripušnica Rib. Jerma 0,331** 0,682 Garvanica Rib. Danska 0,370*** 0,725 

Lisinska r.  Rib. Jerma 0,273*** 0,706 Masurička r. Rib. Danska 0,275*** 0,687 

Ljubatska r.  Rib. Jerma 0,276** 0,756 Vrla Rib. Danska 0,270** 0,700 

Dragovištica Rib. Jerma 0,251*** 0,741 Šaovice Rib. Danska 0,129*** 0,432 

Brankovačka Rib. Jerma 0,265*** 0,724 Resava Rib. Danska 0,197*** 0,631 

Rib. Panjica Rib. Jerma 0,072** 0,260 Mlava Rib. Danska 0,060*** 0,289 

Rib. S.M. Rib. Jerma 0,041NS 0,151 Krupaja Rib. Danska 0,062*** 0,271 

Boranjska r. Rib. Danska 0,335* 0,764 Kožica Rib. Danska 0,287** 0,721 

Ljuboviđa Rib. Danska 0,280*** 0,696 Vratna Rib. Danska 0,257** 0,699 

Rača Rib. Danska 0,260** 0,700 Zlotska r.  Rib. Danska 0,383*** 0,789 

Gračanica Rib. Danska 0,272*** 0,716 Mirovštica Rib. Danska 0,333** 0,708 

Vapa Rib. Danska 0,128** 0,429 Janjska r. Rib. Danska 0,237*** 0,673 

Povlenska r. Rib. Danska 0,362** 0,759 Tripušnica Rib. Danska 0,305** 0,719 

Gradac Rib. Danska 0,120*** 0,451 Lisinska r.  Rib. Danska 0,222*** 0,608 

Đetinja Rib. Danska 0,274*** 0,698 Ljubatska r.  Rib. Danska 0,208*** 0,617 

Katušnica Rib. Danska 0,214*** 0,651 Dragovištica Rib. Danska 0,188*** 0,602 

Veliki Rzav Rib. Danska 0,090*** 0,414 Brankovačka Rib. Danska 0,210** 0,631 

Panjica Rib. Danska 0,330*** 0,716 Rib. Panjica Rib. Danska 0,034** 0,137 

Tolišnica Rib. Danska 0,368*** 0,760 Rib. S.M. Rib. Danska 0,051** 0,220 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Rib. Jerma Rib. Danska 0,100* 0,336 Krupaja Atersko j. 0,119*** 0,466 

Boranjska r. Atersko j. 0,349* 0,669 Kožica Atersko j. 0,286** 0,594 

Ljuboviđa Atersko j. 0,244** 0,530 Vratna Atersko j. 0,241** 0,546 

Rača Atersko j. 0,247** 0,580 Zlotska r.  Atersko j. 0,387** 0,661 

Gračanica Atersko j. 0,274*** 0,619 Mirovštica Atersko j. 0,318** 0,573 

Vapa Atersko j. 0,141** 0,414 Janjska r. Atersko j. 0,233** 0,573 

Povlenska r. Atersko j. 0,350** 0,619 Tripušnica Atersko j. 0,344* 0,722 

Gradac Atersko j. 0,138*** 0,456 Lisinska r.  Atersko j. 0,234** 0,574 

Đetinja Atersko j. 0,263*** 0,580 Ljubatska r.  Atersko j. 0,221** 0,588 

Katušnica Atersko j. 0,208** 0,552 Dragovištica Atersko j. 0,203** 0,576 

Veliki Rzav Atersko j. 0,087*** 0,368 Brankovačka Atersko j. 0,213** 0,568 

Panjica Atersko j. 0,354** 0,685 Rib. Panjica Atersko j. 0,075** 0,297 

Tolišnica Atersko j. 0,345** 0,610 Rib. S.M. Atersko j. 0,075** 0,298 

Brvenica Atersko j. 0,189*** 0,466 Rib. Jerma Atersko j. 0,131NS 0,388 

Bresnička r. Atersko j. 0,284** 0,562 Rib. Danska Atersko j. 0,087NS 0,289 

Studenica Atersko j. 0,247** 0,571 Boranjska r. Trebišnjica 0,281*** 0,672 

Izubra Atersko j. 0,438** 0,630 Ljuboviđa Trebišnjica 0,234*** 0,610 

Brevina Atersko j. 0,204** 0,504 Rača Trebišnjica 0,224*** 0,629 

Gokčanica Atersko j. 0,185*** 0,487 Gračanica Trebišnjica 0,241*** 0,656 

Samokovska Atersko j. 0,125** 0,422 Vapa Trebišnjica 0,119*** 0,408 

Brzećka r.  Atersko j. 0,122NS 0,368 Povlenska r. Trebišnjica 0,299*** 0,659 

Štavska r.  Atersko j. 0,292** 0,560 Gradac Trebišnjica 0,098*** 0,367 

S. Moravica Atersko j. 0,122** 0,379 Đetinja Trebišnjica 0,237*** 0,626 

Toplodolska Atersko j. 0,303** 0,614 Katušnica Trebišnjica 0,203*** 0,637 

Visočica Atersko j. 0,221*** 0,558 Veliki Rzav Trebišnjica 0,084*** 0,375 

Dojkinačka Atersko j. 0,250*** 0,622 Panjica Trebišnjica 0,282*** 0,646 

Vodenička r. Atersko j. 0,377** 0,687 Tolišnica Trebišnjica 0,310*** 0,692 

Dursunska r. Atersko j. 0,313** 0,607 Brvenica Trebišnjica 0,191*** 0,566 

Bistrička r. Atersko j. 0,241** 0,478 Bresnička r. Trebišnjica 0,268*** 0,668 

Vlasina Atersko j. 0,287*** 0,536 Studenica Trebišnjica 0,229*** 0,626 

Vučja r. Atersko j. 0,216** 0,586 Izubra Trebišnjica 0,369*** 0,716 

Jerma g. tok Atersko j. 0,233** 0,625 Brevina Trebišnjica 0,194*** 0,579 

Jerma d. tok Atersko j. 0,119* 0,430 Gokčanica Trebišnjica 0,181*** 0,575 

Jelašnička r. Atersko j. 0,305** 0,534 Samokovska Trebišnjica 0,118*** 0,434 

Garvanica Atersko j. 0,316*** 0,510 Brzećka r.  Trebišnjica 0,121* 0,409 

Masurička r. Atersko j. 0,237*** 0,508 Štavska r.  Trebišnjica 0,273*** 0,665 

Vrla Atersko j. 0,247** 0,550 S. Moravica Trebišnjica 0,120*** 0,413 

Šaovice Atersko j. 0,154** 0,491 Toplodolska Trebišnjica 0,261*** 0,639 

Resava Atersko j. 0,193** 0,527 Visočica Trebišnjica 0,197*** 0,583 

Mlava Atersko j. 0,107** 0,456 Dojkinačka Trebišnjica 0,213*** 0,622 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Vodenička r. Trebišnjica 0,307*** 0,692 Panjica Radika 0,381*** 0,659 

Dursunska r. Trebišnjica 0,279*** 0,678 Tolišnica Radika 0,399*** 0,639 

Bistrička r. Trebišnjica 0,250*** 0,636 Brvenica Radika 0,250*** 0,547 

Vlasina Trebišnjica 0,286*** 0,684 Bresnička r. Radika 0,342*** 0,631 

Vučja r. Trebišnjica 0,190*** 0,613 Studenica Radika 0,288*** 0,578 

Jerma g. tok Trebišnjica 0,206*** 0,657 Izubra Radika 0,486** 0,659 

Jerma d. tok Trebišnjica 0,107*** 0,445 Brevina Radika 0,272*** 0,612 

Jelašnička r. Trebišnjica 0,287*** 0,652 Gokčanica Radika 0,245*** 0,569 

Garvanica Trebišnjica 0,330*** 0,706 Samokovska Radika 0,212*** 0,576 

Masurička r. Trebišnjica 0,244*** 0,643 Brzećka r.  Radika 0,227** 0,562 

Vrla Trebišnjica 0,226*** 0,599 Štavska r.  Radika 0,359*** 0,650 

Šaovice Trebišnjica 0,105*** 0,395 S. Moravica Radika 0,233*** 0,633 

Resava Trebišnjica 0,179*** 0,586 Toplodolska Radika 0,349*** 0,653 

Mlava Trebišnjica 0,069*** 0,331 Visočica Radika 0,272*** 0,614 

Krupaja Trebišnjica 0,081*** 0,343 Dojkinačka Radika 0,281*** 0,610 

Kožica Trebišnjica 0,260*** 0,690 Vodenička r. Radika 0,407*** 0,668 

Vratna Trebišnjica 0,228*** 0,640 Dursunska r. Radika 0,364*** 0,636 

Zlotska r.  Trebišnjica 0,343*** 0,765 Bistrička r. Radika 0,305*** 0,540 

Mirovštica Trebišnjica 0,292*** 0,669 Vlasina Radika 0,347*** 0,590 

Janjska r. Trebišnjica 0,209*** 0,613 Vučja r. Radika 0,307*** 0,770 

Tripušnica Trebišnjica 0,280*** 0,725 Jerma g. tok Radika 0,317** 0,767 

Lisinska r.  Trebišnjica 0,222*** 0,657 Jerma d. tok Radika 0,208** 0,590 

Ljubatska r.  Trebišnjica 0,214*** 0,666 Jelašnička r. Radika 0,374** 0,602 

Dragovištica Trebišnjica 0,193*** 0,640 Garvanica Radika 0,398*** 0,595 

Brankovačka Trebišnjica 0,201*** 0,628 Masurička r. Radika 0,305*** 0,571 

Rib. Panjica Trebišnjica 0,032*** 0,142 Vrla Radika 0,312*** 0,613 

Rib. S.M. Trebišnjica 0,027*** 0,119 Šaovice Radika 0,235*** 0,633 

Rib. Jerma Trebišnjica 0,050NS 0,167 Resava Radika 0,235*** 0,563 

Rib. Danska Trebišnjica 0,036* 0,135 Mlava Radika 0,179*** 0,604 

Atersko j. Trebišnjica 0,076** 0,275 Krupaja Radika 0,190*** 0,611 

Boranjska r. Radika 0,370** 0,648 Kožica Radika 0,327*** 0,616 

Ljuboviđa Radika 0,324*** 0,622 Vratna Radika 0,294*** 0,598 

Rača Radika 0,320*** 0,648 Zlotska r.  Radika 0,471*** 0,818 

Gračanica Radika 0,302*** 0,593 Mirovštica Radika 0,422*** 0,736 

Vapa Radika 0,224*** 0,590 Janjska r. Radika 0,285** 0,622 

Povlenska r. Radika 0,408*** 0,668 Tripušnica Radika 0,206** 0,314 

Gradac Radika 0,218*** 0,628 Lisinska r.  Radika 0,289*** 0,631 

Đetinja Radika 0,316*** 0,631 Ljubatska r.  Radika 0,314*** 0,740 

Katušnica Radika 0,261*** 0,604 Dragovištica Radika 0,283*** 0,695 

Veliki Rzav Radika 0,178*** 0,576 Brankovačka Radika 0,310*** 0,736 
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Populacija 1 Populacija 2 FST DAS Populacija 1 Populacija 2 FST DAS 

Rib. Panjica Radika 0,193*** 0,606 Rib. Danska Radika 0,216** 0,642 

Rib. S.M. Radika 0,195*** 0,635 Atersko j. Radika 0,249* 0,653 

Rib. Jerma Radika 0,238** 0,618 Trebišnjica Radika 0,208*** 0,657 
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Tabela 5. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetičkih grupa (K) na osnovu 

mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i ΔK metode, na celokupnom 

uzorku. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoća K; Stdev, standardna devijacija 

sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); ΔK, ad hoc kvantifikacija, predikcija realnog broja 

klastera (Evanno i sar., 2005). Najviša vrednost ΔK je obojena. 

1 – korak: sve populacije K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -48511,24 0,85 — 

2 -44384,53 2,32 1107,09 

3 -42821,47 391,62 0,25 

4 -41160,53 55,39 12,34 

5 -40183,17 172,67 0,92 

6 -39364,20 86,98 0,65 

7 -38601,69 80,54 2,56 

8 -38045,74 118,95 0,21 

9 -37515,21 161,34 0,03 

10 -36989,77 187,81 1,79 

11 -36801,34 728,17 0,55 

12 -36209,13 253,62 13,95 

13 -39156,04 4600,66 0,83 

14 -38270,89 3624,19 0,25 

15 -38309,79 6779,01 0,50 

16 -34935,24 142,81 21,95 

17 -34695,06 197,66 0,18 

18 -34491,40 109,94 3,87 

19 -34713,53 911,71 0,71 

20 -34292,73 353,04 0,14 

21 -33922,90 150,26 12,93 

22 -35496,21 4258,25 0,83 

23 -33514,37 220,37 12,52 

24 -34292,64 1592,60 0,65 

25 -34042,21 2028,68 0,39 

26 -34574,30 1997,10 0,89 

27 -33335,24 491,93 2,59 

28 -33370,34 775,80 0,56 

29 -33838,11 1894,23 0,69 

30 -35617,04 4398,42 0,74 

31 -34160,66 2056,21 0,28 

32 -33280,36 1579,42 1,40 

33 -34616,24 2716,34 0,46 

34 -34714,04 3540,67 0,46 

35 -35507,21 4794,70 0,12 

36 -35745,56 3132,62 0,99 

37 -32882,39 737,54 6,39 
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38 -34732,34 3447,21 0,59 

39 -34546,74 1891,30 0,41 

40 -35132,11 3935,50 0,21 

41 -34902,20 2684,28 1,27 

42 -38082,03 5131,93 1,12 

43 -35531,53 2412,12 0,75 

44 -34784,64 3368,31 0,31 

45 -35067,50 3376,14 0,32 

46 -34254,07 1594,43 0,66 

47 -34489,34 1827,89 2,44 

48 -39184,09 7426,65 1,08 

49 -35821,39 1841,29 2,71 

50 -37442,63 4645,84 0,72 

51 -35725,63 2874,84 1,67 

52 -38822,71 7299,55 0,29 

53 -39783,74 7395,23 0,60 

54 -36283,21 3485,80 1,70 

55 -38712,36 4916,64 1,13 

56 -35579,30 2892,10 2,17 

57 -38727,66 8980,85 0,14 

58 -40587,89 5807,54 0,64 

59 -38742,93 5300,30 0,01 

60 -36961,80 2086,54 0,66 

61 -36562,29 2798,78 — 

2 – korak: Štavska reka, Toplodolska reka, 

Dojkinačka reka, Visočica, Vodenička reka, Vlasina, 

Polomska reka, Garvanica, Dursunska reka, 

Bistrička reka, Jelašnička reka, Masurička reka, 

Vrla, Sokobanjska Moravica, Brzećka reka, Vapa, 

Boranjska reka, Rača, Gračanica, Ljuboviđa, 

Povlenska reka, Resava, Katušnica, Panjica, 

Tolišnica, Brvenica, Maglička reka, Bresnička reka, 

Studenica, Brevina, Izubra, Gokčanica, Samokovska 

reka, Đetinja, Janjska reka, Zlotska reka, Mirovštica, 

Kožica, Vratna 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -27583,60 0,35 — 

2 -26331,61 48,47 5,18 

3 -25330,84 82,28 3,76 

4 -24639,56 74,15 0,41 

5 23917,66 152,35 1,17 

6 -23373,61 157,56 0,06 

7 -22820,07 75,26 1,94 

8 -22412,88 129,56 0,30 

9 -21966,47 46,15 3,06 

10 -21661,30 45,74 11,23 
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11 -21869,81 916,01 1,10 

12 -21069,66 69,25 9,30 

13 -20913,53 92,14 1,42 

14 -20626,20 62,90 1,22 

15 -20415,86 117,70 0,97 

16 -20319,34 224,82 2,09 

17 -20694,13 1230,21 0,38 

18 -20595,44 1698,43 0,13 

19 -20266,10 1462,23 0,14 

20 -20143,77 1239,57 0,45 

21 -19462,23 152,56 10,31 

22 -20355,00 2791,37 0,44 

23 -20007,06 1995,68 0,30 

24 -19051,97 152,26 21,24 

25 -21330,27 3773,26 0,94 

26 -20075,30 2162,33 0,11 

27 -19063,01 1050,69 1,24 

28 -19352,07 1065,21 0,74 

29 -18852,74 466,80 3,41 

30 -19945,58 1577,82 — 

2 – korak: Gradac, Mlava, Krupaja, Veliki Rzav, 

Šaovice, ribnjak Panjica, ribnjak Sokobanjska 

Moravica, ribnjak Jerma, ribnjak Češka Republika, 

ribnjak Danska, Atersko jezero, Trebišnjica, 

Tripušnica, Radika, Vučja reka, Jerma, Jerma donji 

tok, Ljubatska reka, Lisinska reka, Brankovačka 

reka, Dragovištica 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -17398,89 0,54 — 

2 -15414,50 3,26 373,78 

3 -14648,77 85,36 3,49 

4 -14181,26 110,90 1,40 

5 -13869,31 85,39 0,88 

6 -13632,20 75,54 0,83 

7 -13458,13 51,94 0,99 

8 -13335,67 50,42 1,41 

9 -13284,50 24,19 0,58 

10 -13219,27 37,23 0,47 

11 -13136,43 133,44 1,64 

12 -13272,90 54,84 2,06 

13 -13296,60 344,15 0,50 

14 -13148,03 107,50 4,21 

15 -13451,89 340,82 0,33 

16 -13643,27 283,78 1,99 
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17 -14400,59 2067,06 0,51 

18 -16216,76 3273,43 1,24 

19 -13975,89 176,24 26,53 

20 -16410,96 3365,15 0,74 

21 -16361,06 3452,58 0,32 

22 -17432,57 4024,58 — 

3 – korak: Dojkinačka reka, Visočica, Vodenička 

reka  

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1824,91 0,36 — 

2 -1702,57 0,72 181,17 

3 -1711,58 11,84 0,64 

4 -1728,23 14,90 2,98 

5 -1789,31 30,32 0,49 

6 -1835,56 28,45 — 

3 – korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1073,10 0,24 — 

2 -925,03 0,17 872,89 

3 -925,73 12,76 0,09 

4 -927,60 5,76 4,93 

5 -957,88 9,20 — 

3 – korak: Dursunska reka, Bistrička reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -843,40 1,16 — 

2 -756,04 0,34 332,35 

3 -781,97 5,35 1,21 

4 -814,36 9,29 0,90 

5 -855,10 28,99 — 

3 – korak: Sokobanjska Moravica, Brzećka reka, 

Vapa 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1858,91 0,42 — 

2 -1780,61 9,01 3,02 

3 -1675,06 7,59 12,48 

4 -1664,27 5,18 9,13 

5 -1700,78 109,17 — 

3 – korak: Ljuboviđa, Povlenska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

  1 -798,06 0,60 — 

2 -717,56 2,25 31,25 

3 -707,41 3,72 14,96 

4 -752,96 11,39 1,84 

5 -777,47 18,99 — 

3 – korak: Studenica, Brevina K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1153,01 0,60 — 

2 -1118,80 2,16 43,13 
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3 -1177,69 9,39 6,11 

4 -1294,00 153,38 1,23 

5 -1599,98 288,03 — 

3 – korak: Gokčanica, Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1352,04 0,52 — 

2 -1269,98 0,50 116,76 

3 -1246,08 2,06 38,00 

4 1300,51 16,74 0,11 

5 -1356,83 29,60 — 

3 – korak: Đetinja, Janjska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1186,18 1,27 — 

2 -1085,36 0,52 208,99 

3 -1093,03 2,91 28,40 

4 -1183,30 22,71 1,70 

5 -1312,12 31,86 — 

3 – korak: Zlotska reka, Mirovštica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -653,28 0,76 — 

2 -611,36 3,27 28,69 

3 -663,30 4,86 7,94 

4 -676,64 7,77 2,59 

5 -710,11 16,21 — 

3 – korak: Kožica, Vratna K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -908,51 0,61 — 

2 -825,30 0,64 166,82 

3 -848,90 5,17 1,90 

4 -882,33 9,69 2,61 

5 -890,43 13,52 — 

3 – korak: Gradac, Mlava, Krupaja, Veliki Rzav, 

Šaovice, ribnjak Panjica, ribnjak Sokobanjska 

Moravica, ribnjak Jerma, ribnjak Češka Republika, 

ribnjak Danska, Atersko jezero, Trebišnjica, 

Tripušnica, Radika 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -11003,93 0,64 — 

2 -10293,14 103,95 1,43 

3 -9731,21 21,48 11,15 

4 -9408,69 84,49 0,92 

5 -9164,23 3,24 37,18 

6 -9040,11 6,50 1,94 

7 -8928,57 20,59 0,64 

8 -8830,14 39,04 5,61 

9 -8950,83 354,64 0,81 

10 -8783,64 72,27 2,44 

11 -8793,03 97,40 0,89 
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12 -8715,34 43,28 4,31 

13 -8824,20 57,97 3,84 

14 -9155,46 165,02 0,84 

15 -9347,67 227,26 — 

3 – korak: Vučja reka, Jerma gornji tok, Jerma donji 

tok, Ljubatska reka, Lisinska reka, Brankovačka 

reka, Dragovištica 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -4453,03 0,46 — 

2 -4180,09 0,83 260,63 

3 -4122,29 0,86 66,00 

4 -4121,57 3,03 15,04 

5 -4166,39 9,15 4,54 

6 -4252,77 118,30 1,21 

7 -4481,76 114,29 1,54 

8 -4534,70 78,07 — 

4 – korak: Brzećka reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -357,17 0,45 — 

2 -304,88 0,60 90,26 

3 -307,11 0,99 0,51 

4 -309,85 1,66 0,29 

5 -312,11 1,37 — 

4 – korak: Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -658,41 0,89 — 

2 -634,38 1,59 22,70 

3 -646,46 4,90 0,05 

4 -658,80 5,61 — 

4 – korak: Mlava, Krupaja, Veliki Rzav K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -3033,83 1,05 — 

2 -2944,91 2,24 351,62 

3 -3644,44 1573,43 0,10 

4 -4180,53 3184,57 — 

4 – korak: Šaovice  K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -628,43 0,47 — 

2 -604,86 1,91 82,47 

3 -738,70 82,96 2,74 

4 -645,00 16,50 — 

4 – korak: ribnjak Panjica, ribnjak Sokobanjska 

Moravica, ribnjak Jerma, ribnjak Češka Republika, 

ribnjak Danska, Atersko jezero, Trebišnjica 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -3876,98 0,61 — 

2 -3848,57 42,33 0,91 

3 -3781,36 20,21 0,50 

4 -3704,01 11,84 10,08 
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5 -3746,00 92,10 0,38 

6 -3752,92 97,65 0,48 

7 -3712,73 28,67 5,97 

8 -3843,87 64,44 — 

4 – korak: Tripušnica, Radika K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -655,96 0,62 — 

2 -554,71 0,94 116,75 

3 -563,09 1,21 4,45 

4 -566,03 3,80 0,07 

5 -568,70 2,20 — 

4 – korak: Vučja reka, Jerma gornji tok, Jerma donji 

tok 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1623,56 0,68 — 

2 -1559,81 2,07 22,72 

3 1542,98 3,10 30,32 

4 -1620,10 25,43 1,65 

5 -1629,73 10,77 1,06 

6 -1650,79 18,60 — 

5 – korak: Veliki Rzav K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -905,18 0,76 — 

2 -1013,06 154,96 1,10 

3 -949,83 10,43 9,22 

4 -982,81 15,54 — 
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Tabela 6. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetičkih grupa (K) na osnovu 

mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i ΔK metode, na uzorku koji 

obuhvata dominantno dunavsku grupu populacija i populacije sa dominantnim prisustvom 

alela poreklom iz Jadranskog sliva. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoća K; Stdev, 

standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); ΔK, ad hoc kvantifikacija, 

predikcija realnog broja klastera (Evanno i sar., 2005). Najviša vrednost ΔK je obojena. 

1 – korak: Kožica, Vratna, Povlenska reka, 

Ljuboviđa, Boranjska reka, Gračanica, Vapa, Rača, 

Jelašnička reka, Masurička reka, Štavska reka, 

Toplodolska reka, Visočica, Dojkinačka reka, 

Vodenička reka, Dursunska reka, Bistrička reka, 

Vlasina, Polomska reka, Garvanica, Vrla, 

Sokobanjska Moravica, Brzećka reka, Đetinja, 

Katušnica, Panjica, Izubra, Tolišnica, Brvenica, 

Maglička reka, Bresnička reka, Studenica, Brevina, 

Gokčanica, Samokovska reka, Resava, Janjska reka, 

Zlotska reka, Mirovštica, Tripušnica, Radika 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 
1 -29473,83 0,51 — 

2 -28003,46 80,82 4,41 

3 -26889,16 178,29 1,21 

4 -25990,09 49,14 4,57 

5 -25315,70 163,72 0,22 

6 -24605,20 80,62 1,71 

7 -24032,74 153,79 0,02 

8 -23463,89 54,28 3,94 

9 -23108,83 176,60 0,00 

10 -22754,39 98,75 2,67 

11 -22663,96 690,30 0,39 

12 -22303,57 391,88 0,19 

13 -22018,89 507,69 0,32 

14 -21573,43 36,16 6,19 

15 -21351,81 96,75 0,04 

16 -21126,26 128,70 3,16 

17 -21307,79 612,99 1,23 

18 -20732,70 239,73 5,49 

19 -21474,33 2056,57 0,71 

20 -20748,39 546,49 2,50 

21 -21387,09 2758,32 0,40 

22 -20919,07 895,25 1,09 

23 -21430,41 1786,58 1,16 

24 -19875,33 176,33 23,20 

25 -22410,57 2712,35 1,44 

26 -21032,49 1590,02 1,86 

27 -22611,93 3788,89 0,84 

28 -21005,64 2131,16 0,82 

29 -21139,90 2446,73 0,10 
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30 -21027,09 3460,87 0,10 

31 -20581,79 1108,04 0,89 

32 -21117,41 1786,55 0,11 

33 -21856,50 2074,81 0,42 

34 -21717,36 1801,48 1,00 

35 -23386,77 3243,30 1,01 

36 -21783,66 1443,20 1,84 

37 -22841,61 4899,20 0,23 

38 -22794,21 3104,26 0,00 

39 -22736,86 4382,82 0,21 

40 -23594,64 3811,75 0,27 

41 -23425,19 2878,02 0,40 

42 -24412,93 4573,85 — 

2 – korak: Kožica, Vratna K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -908,51 0,61 — 

2 -825,30 0,64 166,82 

3 -848,90 5,17 1,90 

4 -882,33 9,69 2,61 

5 -890,43 13,52 — 

2 – korak: Povlenska reka, Ljuboviđa K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

  1 -798,06 0,60 — 

2 -717,56 2,25 31,25 

3 -707,41 3,72 14,96 

4 -752,96 11,39 1,84 

5 -777,47 18,99 — 

2 – korak: Rača, Jelašnička reka, Masurička reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

  1 -1480,81 0,62 — 

2 -1239,40 0,28 623,62 

3 -1174,37 0,69 196,46 

4 -1244,37 37,32 1,82 

5 -1246,34 11,81 — 

2 – korak: Visočica, Dojkinačka reka, Vodenička 

reka 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1824,91 0,36 — 

2 -1702,57 0,72 181,17 

3 -1711,58 11,84 0,64 

4 -1728,23 14,90 2,98 

5 -1789,31 30,32 0,49 

6 -1835,56 28,45 — 

2– korak: Dursunska reka, Bistrička reka, Vlasina, 

Polomska reka, Garvanica 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -2338,09 0,66 — 

2 -1953,33 0,30 771,71 
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3 -1803,13 22,96 5,87 

4 -1787,81 132,09 0,74 

5 -1869,97 515,06 0,48 

6 -1706,68 17,84 — 

2 – korak: Sokobanjska Moravica, Brzećka reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1139,23 0,34 — 

2 -1053,81 0,66 232,13 

3 -1122,63 29,23 2,87 

4 -1194,31 11,85 31,87 

5 -1234,13 31,89 — 

2 – korak: Panjica, Izubra K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -669,04 2,13 — 

2 -507,63 0,14 1164,07 

3 -506,87 0,61 27,93 

4 -523,08 4,00 1,99 

5 -531,31 4,78 — 

2 – korak: Studenica, Brevina K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1153,01 0,60 — 

2 -1118,80 2,16 43,13 

3 -1177,69 9,39 6,11 

4 -1294,00 153,38 1,23 

5 -1599,98 288,03 — 

2 – korak: Gokčanica, Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1352,04 0,52 — 

2 -1269,98 0,50 116,76 

3 -1246,08 2,06 38,00 

4 1300,51 16,74 0,11 

5 -1356,83 29,60 — 

2 – korak: Zlotska reka, Mirovštica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -653,28 0,76 — 

2 -611,36 3,27 28,69 

3 -663,30 4,86 7,94 

4 -676,64 7,77 2,59 

5 -710,11 16,21 — 

2 – korak: Tripušnica, Radika K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -655,96 0,62 — 

2 -554,71 0,94 116,75 

3 -563,09 1,21 4,45 

4 -566,03 3,80 0,07 

5 -568,70 2,20 — 

3 – korak: Dursunska reka, Bistrička reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -843,40 1,16 — 
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2 -756,04 0,34 332,35 

3 -781,97 5,35 1,21 

4 -814,36 9,29 0,90 

5 -855,10 28,99 — 

3 – korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1073,10 0,24 — 

2 -925,03 0,17 872,89 

3 -925,73 12,76 0,09 

4 -927,60 5,76 4,93 

5 -957,88 9,20 — 

3 – korak: Brzećka reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -357,17 0,45 — 

2 -304,88 0,60 90,26 

3 -307,11 0,99 0,51 

4 -309,85 1,66 0,29 

5 -312,11 1,37 — 

3 – korak: Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -658,41 0,89 — 

2 -634,38 1,59 22,70 

3 -646,46 4,90 0,05 

4 -658,80 5,61 — 
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Tabela 7. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetičkih grupa (K) na osnovu 

mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i ΔK metode, na uzorku koji 

obuhvata dominantno dunavsku grupu populacija i populacije sa dominantnim prisustvom 

alela poreklom iz Egejskog sliva. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoća K; Stdev, 

standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); ΔK, ad hoc kvantifikacija, 

predikcija realnog broja klastera (Evanno i sar., 2005). Najviša vrednost ΔK je obojena. 

1 – korak: Štavska reka, Toplodolska reka, 

Dojkinačka reka, Visočica, Vodenička reka, 

Vlasina, Polomska reka, Garvanica, Dursunska 

reka, Bistrička reka, Jelašnička reka, Masurička 

reka, Vrla, Sokobanjska Moravica, Brzećka reka, 

Vapa, Boranjska reka, Rača, Gračanica, 

Ljuboviđa, Povlenska reka, Resava, Katušnica, 

Panjica, Tolišnica, Brvenica, Maglička reka, 

Bresnička reka, Studenica, Brevina, Izubra, 

Gokčanica, Samokovska reka, Đetinja, Janjska 

reka, Zlotska reka, Mirovštica, Kožica, Vratna, 

Vučja reka, Jerma gornji tok, Jerma donji tok, 

Ljubatska reka, Lisinska reka, Brankovačka reka, 

Dragovištica 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -35161,63 0,60 — 

2 -31928,40 1,72 1136,52 

3 -30649,41 20,16 13,60 

4 -29644,53 65,02 4,28 

5 -28917,86 74,34 1,51 

6 -28303,39 74,62 1,07 

7 -27768,86 84,55 0,11 

8 -27224,83 75,18 2,07 

9 -26836,20 106,51 0,28 

10 -26418,23 52,84 2,24 

11 -26118,40 107,31 0,18 

12 -25799,39 92,37 3,20 

13 -25775,80 753,86 0,56 

14 -25331,93 167,92 0,71 

15 -25006,50 93,34 0,93 

16 -24768,11 51,41 6,40 

17 -24858,89 468,86 0,37 

18 -24774,34 745,12 0,21 

19 -24536,59 571,44 0,01 

20 -24290,86 105,73 2,04 

21 -24261,24 213,59 1,65 

22 -23878,27 90,57 5,40 

23 -23983,94 382,53 0,95 

24 -23724,79 161,93 2,16 

25 -23814,76 736,76 0,70 

26 -23390,13 68,05 15,73 

27 -24035,66 1795,83 0,82 
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28 -23205,53 65,31 14,64 

29 -23331,74 694,09 0,23 

30 -23620,99 844,08 0,80 

31 -23237,04 517,10 0,95 

32 -23345,10 653,34 0,28 

33 -23634,99 1060,03 0,61 

34 -23279,81 375,28 2,50 

35 -23863,71 628,90 0,73 

36 -23990,19 1025,18 0,38 

37 -24505,67 1364,96 0,94 

38 -26309,81 4215,63 1,01 

39 -23866,87 120,73 19,30 

40 -23753,67 619,80 2,29 

41 -25060,07 3333,43 0,81 

42 -23661,26 241,65 11,02 

43 -24924,26 1994,92 0,21 

44 -25777,70 3467,02 0,04 

45 -26784,39 2975,20 0,91 

46 -25074,39 1523,78 2,52 

47 -27202,30 3805,42 — 

2 – korak: Štavska reka, Toplodolska reka, 

Dojkinačka reka, Visočica, Vodenička reka, 

Vlasina, Polomska reka, Garvanica, Dursunska 

reka, Bistrička reka, Jelašnička reka, Masurička 

reka, Vrla, Sokobanjska Moravica, Brzećka reka, 

Vapa, Boranjska reka, Rača, Gračanica, 

Ljuboviđa, Povlenska reka, Resava, Katušnica, 

Panjica, Tolišnica, Brvenica, Maglička reka, 

Bresnička reka, Studenica, Brevina, Izubra, 

Gokčanica, Samokovska reka, Đetinja, Janjska 

reka, Zlotska reka, Mirovštica, Kožica, Vratna 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -27583,60 0,35 — 

2 -26331,61 48,47 5,18 

3 -25330,84 82,28 3,76 

4 -24639,56 74,15 0,41 

5 23917,66 152,35 1,17 

6 -23373,61 157,56 0,06 

7 -22820,07 75,26 1,94 

8 -22412,88 129,56 0,30 

9 -21966,47 46,15 3,06 

10 -21661,30 45,74 11,23 

11 -21869,81 916,01 1,10 

12 -21069,66 69,25 9,30 

13 -20913,53 92,14 1,42 

14 -20626,20 62,90 1,22 
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15 -20415,86 117,70 0,97 

16 -20319,34 224,82 2,09 

17 -20694,13 1230,21 0,38 

18 -20595,44 1698,43 0,13 

19 -20266,10 1462,23 0,14 

20 -20143,77 1239,57 0,45 

21 -19462,23 152,56 10,31 

22 -20355,00 2791,37 0,44 

23 -20007,06 1995,68 0,30 

24 -19051,97 152,26 21,24 

25 -21330,27 3773,26 0,94 

26 -20075,30 2162,33 0,11 

27 -19063,01 1050,69 1,24 

28 -19352,07 1065,21 0,74 

29 -18852,74 466,80 3,41 

30 -19945,58 1577,82 — 

2 – korak: Vučja reka, Jerma gornji tok, Jerma 

donji tok, Ljubatska reka, Lisinska reka, 

Brankovačka reka, Dragovištica 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -4452,96 0,54 — 

2 -4180,06 0,31 216,08 

3 -4123,24 1,17 59,51 

4 -4125,94 2,78 62,26 

5 -4190,90 33,79 11,54 

6 -4244,31 102,14 111,26 

7 -4408,98 88,28 38,48 

8 -4612,14 178,82 — 

3 – korak: Dojkinačka reka, Visočica, Vodenička 

reka  

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1824,91 0,36 — 

2 -1702,57 0,72 181,17 

3 -1711,58 11,84 0,64 

4 -1728,23 14,90 2,98 

5 -1789,31 30,32 0,49 

6 -1835,56 28,45 — 

3 – korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1073,10 0,24 — 

2 -925,03 0,17 872,89 

3 -925,73 12,76 0,09 

4 -927,60 5,76 4,93 

5 -957,88 9,20 — 

3 – korak: Dursunska reka, Bistrička reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -843,40 1,16 — 
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2 -756,04 0,34 332,35 

3 -781,97 5,35 1,21 

4 -814,36 9,29 0,90 

5 -855,10 28,99 — 

3 – korak: Sokobanjska Moravica, Brzećka reka, 

Vapa 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1858,91 0,42 — 

2 -1780,61 9,01 3,02 

3 -1675,06 7,59 12,48 

4 -1664,27 5,18 9,13 

5 -1700,78 109,17 — 

3 – korak: Ljuboviđa, Povlenska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

  1 -798,06 0,60 — 

2 -717,56 2,25 31,25 

3 -707,41 3,72 14,96 

4 -752,96 11,39 1,84 

5 -777,47 18,99 — 

3 – korak: Studenica, Brevina K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1153,01 0,60 — 

2 -1118,80 2,16 43,13 

3 -1177,69 9,39 6,11 

4 -1294,00 153,38 1,23 

5 -1599,98 288,03 — 

3 – korak: Gokčanica, Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1352,04 0,52 — 

2 -1269,98 0,50 116,76 

3 -1246,08 2,06 38,00 

4 1300,51 16,74 0,11 

5 -1356,83 29,60 — 

3 – korak: Đetinja, Janjska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1186,18 1,27 — 

2 -1085,36 0,52 208,99 

3 -1093,03 2,91 28,40 

4 -1183,30 22,71 1,70 

5 -1312,12 31,86 — 

3 – korak: Zlotska reka, Mirovštica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -653,28 0,76 — 

2 -611,36 3,27 28,69 

3 -663,30 4,86 7,94 

4 -676,64 7,77 2,59 

5 -710,11 16,21 — 

3 – korak: Kožica, Vratna K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 
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 1 -908,51 0,61 — 

2 -825,30 0,64 166,82 

3 -848,90 5,17 1,90 

4 -882,33 9,69 2,61 

5 -890,43 13,52 — 

3 – korak: Vučja reka, Jerma gornji tok, Jerma 

donji tok 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1623,56 0,68 — 

2 -1559,81 2,07 22,72 

3 1542,98 3,10 30,32 

4 -1620,10 25,43 1,65 

5 -1629,73 10,77 1,06 

6 -1650,79 18,60 — 

4 – korak: Brzećka reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -357,17 0,45 — 

2 -304,88 0,60 90,26 

3 -307,11 0,99 0,51 

4 -309,85 1,66 0,29 

5 -312,11 1,37 — 

4 – korak: Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -658,41 0,89 — 

2 -634,38 1,59 22,70 

3 -646,46 4,90 0,05 

4 -658,80 5,61 — 
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Tabela 8. Hijerarhijski koraci u proceni broja genetičkih grupa (K) na osnovu 

mikrosatelitskih podataka, primenom STRUCTURE analize i ΔK metode, na uzorku koji 

obuhvata dominantno dunavsku grupu populacija i populacije sa dominantnim prisustvom 

alela poreklom iz Atlantskog sliva. Mean LnP(K), srednja aposteriorna verovatnoća K; Stdev, 

standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); ΔK, ad hoc kvantifikacija, 

predikcija realnog broja klastera (Evanno i sar., 2005). Najviša vrednost ΔK je obojena. 

1 – korak: Đetinja, Katušnica, Studenica, Izubra, 

Tolišnica, Maglička reka, Bresnička reka, Brvenica, 

Brevina, Gokčanica, Samokovska reka, Panjica, 

Brzećka reka, Vapa, Boranjska reka, Gračanica, 

Rača, Ljuboviđa, Povlenska reka, Resava, Kožica, 

Vratna, Štavska reka, Toplodolska reka, Visočica, 

Dojkinčka reka, Vodenička reka, Dursunska reka, 

Bistrička reka, Vlasina, Polomska reka, Garvanica, 

Jelašnička reka, Masurička reka, Vrla, Janjska 

reka, Zlotska reka, Mirovštica, Veliki Rzav, 

Sokobanjska Moravica, Gradac, Mlava, Krupaja, 

Šaovice, ribnjak Sokobanjska Moravica, ribnjak 

Panjica, ribnjak Češka Republika, ribnjak Danska, 

ribnjak Jerma, Trebišnjica, Atersko jezero 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 
1 -39238,23 0,50 — 

2 -36556,44 7,38 201,50 

3 -35361,50 173,04 0,70 

4 -34288,14 104,52 3,21 

5 -33550,04 56,82 11,45 

6 -33462,61 1611,32 0,46 

7 -32634,04 1048,92 0,17 

8 -31984,99 296,10 0,28 

9 -31419,39 89,88 1,44 

10 -30983,31 75,49 8,59 

11 -31195,46 1175,63 0,95 

12 -30296,23 156,23 4,26 

13 -30061,86 142,03 0,36 

14 -29775,70 62,48 2,98 

15 -29675,76 317,35 0,84 

16 -29308,56 139,99 1,66 

17 -29173,81 119,20 0,85 

18 -29139,90 281,37 0,97 

19 -28832,73 435,75 0,70 

20 -28831,50 598,81 0,36 

21 -29043,29 1020,56 1,00 

22 -28237,84 89,23 12,51 

23 -28548,84 601,43 0,78 

24 -29330,93 1710,03 0,32 

25 -29566,96 2699,41 0,01 

26 -29763,00 1930,66 1,64 

27 -33130,80 8212,88 0,99 
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28 -28406,79 1284,70 5,68 

29 -30975,03 6830,94 0,30 

30 -31503,36 6068,71 0,17 

31 -33087,67 5391,11 0,88 

32 -29903,61 2099,34 2,37 

33 -31698,09 6017,02 0,39 

34 -35852,10 15636,82 0,49 

35 -32303,69 4890,98 0,29 

36 -30152,34 2504,54 2,47 

37 -34194,14 3234,61 1,49 

38 -33427,61 8140,32 0,14 

39 -31530,44 5049,14 1,42 

40 -36827,04 7616,88 0,63 

41 -37316,63 16268,34 0,29 

42 -33035,01 4310,17 1,56 

43 -35489,70 8683,07 0,51 

44 -33556,07 6984,99 0,72 

45 -36685,69 6815,87 0,31 

46 -37725,30 8980,72 0,52 

47 -34112,24 3152,17 1,73 

48 -35956,91 4567,08 0,80 

49 -34162,34 4221,17 0,74 

50 -35485,89 8888,30 0,55 

51 -31948,97 3444,92 1,52 

52 -33636,87 2462,31 — 

2 – korak: Đetinja, Katušnica, Studenica, Izubra, 

Tolišnica, Maglička reka, Bresnička reka, Brvenica, 

Brevina, Gokčanica, Samokovska reka, Panjica, 

Brzećka reka, Vapa, Boranjska reka, Gračanica, 

Rača, Ljuboviđa, Povlenska reka, Resava, Kožica, 

Vratna, Štavska reka, Toplodolska reka, Visočica, 

Dojkinčka reka, Vodenička reka, Dursunska reka, 

Bistrička reka, Vlasina, Polomska reka, Garvanica, 

Jelašnička reka, Masurička reka, Vrla, Janjska reka 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -25094,57 0,45 — 

2 -23959,54 86,62 3,07 

3 -23090,06 97,78 1,47 

4 -22364,01 40,58 3,21 

5 -21768,07 52,95 2,99 

6 -21330,24 56,16 0,24 

7 -20879,17 91,01 0,82 

8 -20502,66 49,74 3,39 

9 -20294,59 130,29 1,87 

10 -19842,33 58,69 5,27 

11 -19699,23 90,16 1,12 
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12 19455,43 101,39 0,34 

13 -19177,51 42,66 1,26 

14 -18953,26 64,52 1,25 

15 -18809,47 112,99 3,89 

16 -19105,74 1230,53 0,34 

17 -18982,01 794,57 0,04 

18 -18891,03 1670,81 0,05 

19 -18719,54 1542,07 0,40 

20 -19170,91 1840,15 0,82 

21 -18116,00 475,49 3,18 

22 -18571,89 2469,54 0,33 

23 -18205,14 1020,74 1,23 

24 -19096,74 3618,80 0,72 

25 -17397,84 153,25 22,86 

26 -19202,51 3554,26 0,96 

27 -17596,80 740,36 2,36 

28 -17740,71 1643,64 0,32 

29 -17359,07 657,12 2,26 

30 -18463,83 1896,30 1,04 

31 -17587,20 643,86 1,41 

32 -17615,76 487,64 2,07 

33 -18652,39 1902,90 0,73 

34 -18304,47 1879,17 0,26 

35 -18449,77 921,89 0,03 

36 -18623,39 1137,94 0,57 

37 -18149,07 1780,90 — 

2 – korak: Zlotska reka, Mirovštica, Veliki Rzav, 

Sokobanjska Moravica, Gradac, Mlava, Krupaja, 

Šaovice, ribnjak Sokobanjska Moravica, ribnjak 

Panjica, ribnjak Češka Republika, ribnjak Danska, 

ribnjak Jerma, Trebišnjica, Atersko jezero 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -11909,36 0,88 — 

2 -10992,46 0,74 631,16 

3 -10540,59 15,35 7,95 

4 -10210,67 75,07 1,03 

5 -9957,93 4,37 25,58 

6 -9816,93 8,15 5,01 

7 -9716,74 95,84 0,27 

8 -9590,27 15,28 0,60 

9 -9473,01 4,94 53,75 

10 -9621,40 459,38 0,78 

11 -9413,70 19,00 11,79 

12 -9429,97 142,09 0,00 
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13 -9445,57 231,99 0,17 

14 -9499,49 102,53 2,00 

15 -9758,96 88,26 0,74 

16 -9953,46 124,90 — 

3 – korak: Gokčanica, Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1352,04 0,52 — 

2 -1269,98 0,50 116,76 

3 -1246,08 2,06 38,00 

4 1300,51 16,74 0,11 

5 -1356,83 29,60 — 

3 – korak: Brzećka reka, Vapa K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1009,44 0,86 — 

2 -920,16 0,77 111,54 

3 -916,51 6,74 3,95 

4 -886,23 3,49 14,98 

5 -908,24 15,36 — 

3 – korak: Ljuboviđa, Povlenska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -798,06 0,60 — 

2 -717,56 2,25 31,25 

3 -707,41 3,72 14,96 

4 -752,96 11,39 1,84 

5 -777,47 18,99 — 

3 – korak: Kožica, Vratna K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -908,51 0,61 — 

2 -825,30 0,64 166,82 

3 -848,90 5,17 1,90 

4 -882,33 9,69 2,61 

5 -890,43 13,52 — 

3 – korak: Visočica, Dojkinačka reka, Vodenička 

reka 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1824,91 0,36 — 

2 -1702,57 0,72 181,17 

3 -1711,58 11,84 0,64 

4 -1728,23 14,90 2,98 

5 -1789,31 30,32 0,49 

6 -1835,56 28,45 — 

3  – korak: Dursunska reka, Bistrička reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -843,40 1,16 — 

2 -756,04 0,34 332,35 

3 -781,97 5,35 1,21 

4 -814,36 9,29 0,90 

5 -855,10 28,99 — 
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3 – korak: Vlasina, Polomska reka, Garvanica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -1073,10 0,24 — 

2 -925,03 0,17 872,89 

3 -925,73 12,76 0,09 

4 -927,60 5,76 4,93 

5 -957,88 9,20 — 

3 – korak: Zlotska reka, Mirovštica  K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -653,28 0,76 — 

2 -611,36 3,27 28,69 

3 -663,30 4,86 7,94 

4 -676,64 7,77 2,59 

5 -710,11 16,21 — 

3 – korak: Veliki Rzav, Sokobanjska Moravica, 

Gradac, Mlava, Krupaja, Šaovice, ribnjak 

Sokobanjska Moravica, ribnjak Panjica, ribnjak 

Češka Republika, ribnjak Danska, ribnjak Jerma, 

Trebišnjica, Atersko jezero 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -10412,07 0,84 — 

2 -9942,91 4,89 31,89 

3 -9629,66 62,24 0,04 

4 -9313,71 11,91 15,37 

5 -9180,86 26,86 0,56 

6 -9033,03 15,83 0,51 

7 -8893,27 16,35 2,34 

8 -8791,78 5,21 11,14 

9 -8748,40 4,62 7,46 

10 -8739,50 28,01 1,39 

11 -8769,58 162,92 0,45 

12 -8873,04 342,81 0,02 

13 -8984,34 400,25 0,23 

14 -9002,43 97,25 — 

4 – step: Samokovska reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -658,41 0,89 — 

2 -634,38 1,59 22,70 

3 -646,46 4,90 0,05 

4 -658,80 5,61 — 

4 – step: Brzećka reka K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -357,17 0,45 — 

2 -304,88 0,60 90,26 

3 -307,11 0,99 0,51 

4 -309,85 1,66 0,29 

5 -312,11 1,37 — 

4 – korak: Veliki Rzav, Sokobanjska Moravica, K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 
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Gradac, Mlava, Krupaja  

 1 -5066,08 0,88 — 

2 -4863,08 7,07 2,15 

3 -4675,26 15,32 3,16 

4 -4535,78 1,76 51,93 

5 -4487,63 2,44 26,05 

6 -4502,93 19,46 — 

4 – korak: Šaovice, ribnjak Sokobanjska Moravica, 

ribnjak Panjica, ribnjak Češka Republika, ribnjak 

Danska, ribnjak Jerma, Trebišnjica, Atersko jezero 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -4868,47 0,49 — 

2 -4523,90 0,67 377,89 

3 -4432,83 4,78 18,57 

4 -4430,50 19,73 5,95 

5 -4310,73 7,50 29,15 

6 -4409,64 132,72 1,31 

7 -4334,78 68,81 1,42 

8 -4357,71 28,24 5,34 

9 -4531,48 125,02 — 

5 – korak: Veliki Rzav  K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -905,18 0,76 — 

2 -1013,06 154,96 1,10 

3 -949,83 10,43 9,22 

4 -982,81 15,54 — 

5 – korak: Šaovica K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -628,43 0,47 — 

2 -604,86 1,91 82,47 

3 -738,70 82,96 2,74 

4 -645,00 16,50 — 

5 – korak: ribnjak Sokobanjska Moravica, ribnjak 

Panjica, ribnjak Češka Republika, ribnjak Danska, 

ribnjak Jerma, Trebišnjica, Atersko jezero 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -3876,98 0,61 — 

2 -3848,57 42,33 0,91 

3 -3781,36 20,21 0,50 

4 -3704,01 11,84 10,08 

5 -3746,00 92,10 0,38 

6 -3752,92 97,65 0,48 

7 -3712,73 28,67 5,97 

8 -3843,87 64,44 — 
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Tabela 9. Koraci za procenu broj genetičkih klastera (K) na osnovu mikrosatelitskih 

podataka, primenom STRUCTURE analize i ΔK metode, na uzorku koji obuhvata matično 

jato ribnjaka „Panjica“ i referentne populacija. Mean LnP(K) – srednja aposteriorna 

verovatnoća K; Stdev LnP(K) – standardna devijacija sedam nezavisnih ponovaka LnP(K); 

ΔK – ad hoc kvantifikacija, predikcija realnog broja klastera. Najviša vrednost ΔK je obojena. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1-korak: svi uzorci K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) ΔK 

 1 -7174,16 0,28 — 

 2 -6279,59 1,73 357,57 

 3 -6002,43 10,36 6,96 

 4 -5797,39 101,87 1,85 

 5 -5780,77 160,05 0,96 

 6 -5610,06 30,87 4,54 

 7 -5579,33 88,81 — 
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Tabela 10. Spisak analiziranih jedinki matičnog jata ribnjaka „Panjica“. Za svaku jedinku 

prikazan je mtDNK haplotip, LDH genotip i udeo dunavskih alela mikrosatelitske DNK. 

Poslednja kolona označava kojoj grupi jedinka pripada (1 – alohtone, 2 – hibridi, 3 – alohtone 

jedinke). Jedinke autohtone na svim genetičkim markerima (DA mtDNK haplotip, 100/100 

genotip i > 0,99 dunavskih alela mikrosatelitske DNK) su boldirane. Sivom bojom označene 

su jedinke koje nakon analize srodničkih odnosa (Tabela 11 u Prilogu) treba zadržati u 

matičnom jatu.  

 

 Šifra 

uzorka 

mtDNK 

haplotip 

LDH genotip Udeo dunavskih alela  

mikrosatelitske DNK 

Grupa 

HP-01 Da28 100/100 0,997 1 

HP-02 Da28 90/100 0,997 2 

HP-03 ATcs3 90/100 0,026 2 

HP-04 ATcs3 100/100 0,053 2 

HP-05 Da28 90/100 0,996 2 

HP-06 Da1c 100/100 0,997 1 

HP-07 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-08 Da28 90/100 0,996 2 

HP-09 Da1c 100/100 0,968 2 

HP-11 ATcs3 90/100 0,219 2 

HP-12 ATcs3 90/90 0,407 2 

HP-13 Da28 100/100 0,996 1 

HP-14 ATcs3 90/100 0,011 2 

HP-15 Da28 90/90 0,996 2 

HP-16 Da1c 100/100 0,995 1 

HP-18 Da1a 100/100 0,996 1 

HP-19 Da1c 100/100 0,997 1 

HP-20 Da28 90/100 0,996 2 

HP-21 Da28 100/100 0,997 1 

HP-22 Da28 90/100 0,996 2 

HP-23 Da1a 90/100 0,995 2 

HP-24 Da28 90/90 0,996 2 

HP-25 Da28 100/100 0,997 1 

HP-26 Da28 90/100 0,997 2 

HP-27 ATcs3 100/100 0,02 2 
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Tabela 10. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Šifra 

uzorka 

mtDNK 

haplotip 

LDH genotip Udeo dunavskih alela  

mikrosatelitske DNK 

Grupa 

HP-28 Da28 90/100 0,997 2 

HP-29 ATcs3 90/100 0,03 2 

HP-30 Da28 100/100 0,997 1 

HP-31 Da1a 90/100 0,882 2 

HP-32 Da28 100/100 0,996 1 

HP-33 Da28 90/100 0,997 2 

HP-34 Da28 90/100 0,997 2 

HP-35 Da28 100/100 0,994 1 

HP-37 Da28 90/100 0,997 2 

HP-38 Da28 100/100 0,995 1 

HP-39 ATcs3 100/100 0,038 2 

HP-40 Da28 90/90 0,997 2 

HP-41 Da1a 100/100 0,993 1 

HP-42 Da1c 100/100 0,997 1 

HP-44 Da28 90/100 0,997 2 

HP-45 Da1a 90/100 0,997 2 

HP-46 Da28 100/100 0,995 1 

HP-47 ATcs3 90/100 0,038 2 

HP-48 Da28 100/100 0,992 1 

HP-49 Da1a 100/100 0,995 1 

HP-50 ATcs3 90/100 0,018 2 

HP-51 Da1a 90/100 0,997 2 

HP-52 ATcs3 100/100 0,011 2 

HP-53 Da28 100/100 0,996 1 

HP-54 Da1c 90/100 0,997 2 

HP-55 Da1c 100/100 0,994 1 

HP-56 Da1a 100/100 0,997 1 

HP-57 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-58 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-59 Da1c 100/100 0,995 1 

HP-60 Da28 100/100 0,997 1 

HP-61 Da28 100/100 0,997 1 

HP-62 Da1c 100/100 0,995 1 

HP-63 ATcs3 90/100 0,022 2 

HP-65 Da28 100/100 0,998 1 

HP-66 Da1c 100/100 0,995 1 
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Tabela 10. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Šifra 

uzorka 

mtDNK 

haplotip 

LDH genotip Udeo dunavskih alela  

mikrosatelitske DNK 

Grupa 

HP-67 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-68 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-69 Da28 100/100 0,996 1 

HP-70 Da28 100/100 0,996 1 

HP-71 Da28 100/100 0,997 1 

HP-72 ATcs3 100/100 0,058 2 

HP-73 Da28 100/100 0,997 1 

HP-74 Da28 90/100 0,997 2 

HP-75 Da1a 100/100 0,992 1 

HP-76 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-77 Da28 90/100 0,997 2 

HP-78 Da28 100/100 0,995 1 

HP-79 ATcs3 90/100 0,024 2 

HP-80 Da28 90/100 0,996 2 

HP-81 ATcs3 100/100 0,062 2 

HP-82 Da28 90/100 0,995 2 

HP-83 ATcs3 100/100 0,028 2 

HP-84 Da1a 100/100 0,996 1 

HP-85 Da1c 100/100 0,990 1 

HP-87 Da28 100/100 0,997 1 

HP-88 ATcs3 100/100 0,414 2 

HP-89 Da28 100/100 0,997 1 

HP-90 Da28 100/100 0,996 1 

HP-91 ATcs3 100/100 0,029 2 

HP-92 Da1a 90/100 0,997 2 

HP-93 Da28 100/100 0,995 1 

HP-94 Da28 100/100 0,993 1 

HP-95 Da1c 100/100 0,994 1 

HP-96 Da1c 100/100 0,991 1 

HP-97 Da28 100/100 0,997 1 

HP-98 Da1a 100/100 0,995 1 

HP-99 Da28 100/100 0,996 1 

HP-100 Da1c 100/100 0,994 1 

HP-101 Da28 90/100 0,996 2 

HP-102 ATcs3 90/100 0,005 2 

HP-103 ATcs3 90/90 0,005 3 
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Tabela 10. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Šifra 

uzorka 

mtDNK 

haplotip 

LDH genotip Udeo dunavskih alela  

mikrosatelitske DNK 

Grupa 

HP-104 Da1a 100/100 0,995 1 

HP-105 Da1c 90/100 0,996 2 

HP-106 Da1c 100/100 0,997 1 

HP-107 ATcs3 90/90 0,018 2 

HP-108 ATcs3 90/90 0,003 3 

HP-109 Da28 100/100 0,997 1 

HP-110 ATcs3 90/90 0,004 3 

HP-112 Da2a 90/90 0,005 2 

HP-113 Da1c 90/100 0,995 2 

HP-114 ATcs1 90/90 0,003 3 

HP-115 Da1c 90/100 0,994 2 

HP-116 Da28 100/100 0,997 1 

HP-117 ATcs4 90/100 0,184 2 

HP-118 Da2a 90/100 0,020 2 

HP-119 ATcs3 90/90 0,004 3 

HP-120 ATcs3 90/100 0,038 2 

HP-121 Da28 90/100 0,997 2 

HP-122 Da1a 100/100 0,995 1 

HP-123 ATcs3 90/100 0,257 2 

HP-124 Da28 100/100 0,996 1 

HP-125 ATcs3 100/100 0,376 2 

HP-126 ATcs3 90/100 0,323 2 

HP-127 Da28 100/100 0,997 1 

HP-128 Da28 100/100 0,997 1 

HP-129 Da1a 100/100 0,996 1 

HP-130 Da1a 90/100 0,994 2 

HP-131 Da1a 90/100 0,996 2 

HP-132 ATcs3 90/100 0,055 2 

HP-133 Da1a 90/100 0,996 2 

HP-134 Da1c 100/100 0,996 1 

HP-135 Da1a 100/100 0,996 1 

HP-137 Da28 100/100 0,997 1 

HP-138 Da28 90/100 0,997 2 

HP-139 Da28 100/100 0,996 1 
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Tabela 10. Nastavak. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Šifra 

uzorka 

mtDNK 

haplotip 

LDH genotip Udeo dunavskih alela  

mikrosatelitske DNK 

Grupa 

HP-140 Da1c 100/100 0,997 1 

HP-142 ATcs3 90/100 0,512 2 

HP-143 Da1a 100/100 0,997 1 

HP-144 Da28 100/100 0,996 1 

HP-145 Da1a 90/100 0,997 2 

HP-146 Da28 100/100 0,996 1 

HP-147 ATcs3 90/90 0,205 2 

HP-148 Da28 90/100 0,997 2 

HP-149 Da28 100/100 0,997 1 

HP-150 Da1c 100/100 0,997 1 
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Tabela 11. Punorodne familije autohtonih jedinki iz Grupe 1 matičnog jata ribnjaka 

„Panjica“. Svaki red predstavlja jednu familiju. Tabelom su predstavljene vrednosti „Full 

Sibhip“ indeksa, „Prob (Inc.)“ i „Prob (Exc.)“ verovatnoća za svaku familiju, kao i šifre 

(Tabela 10 u Prilogu) prvog (Jedinka 1) i drugog potomka (Jedinka 2) svake familije. Redovi 

koji sadrže vrednosti „Prob (Inc.)“ verovatnoće više od 0,500 i „Prob (Exc.)“ verovatnoće 

niže od 0,500 su označeni sivom bojom, § označava člana familije za koga je predloženo 

isključivanje iz matičnog jata ribnjaka „Panjica“. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

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

 1 1,0000 0,5735 HP01  

 2 1,0000 0,1746 HP06  

 3 1,0000 0,2375 HP07  

 4 0,7240 0,3971 HP13 HP53 § 

 5 1,0000 0,3807 HP16  

 6 0,4402 0,2155 HP18 HP25 

 7 1,0000 0,1765 HP19  

 8 0,9151 0,7949 HP21 HP109  

 9 0,7894 0,2626 HP30  HP97 § 

10 1,0000 0,2899 HP32  

11 0,6938 0,4685 HP35 § HP70 

12 0,5011 0,2422 HP38 HP46 § 

13 1,0000 0,2562 HP41  

14 1,0000 0,1132 HP42  

15 0,5758 0,4471 HP48 § HP93 

16 1,0000 0,2345 HP49  

17 1,0000 0,7134 HP55  

18 0,8153 0,6222 HP56  HP71 

19 0,6310 0,0305 HP57 HP59 § 

20 1,0000 0,1662 HP58  

21 1,0000 0,1918 HP60  

22 1,0000 0,1010 HP61  

23 1,0000 0,2381 HP62  

24 1,0000 0,0935 HP65  

25 1,0000 0,3551 HP66  

26 1,0000 0,1558 HP67  

27 1,0000 0,1441 HP68  

28 1,0000 0,6637 HP69  

29 1,0000 0,1408 HP73  

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

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

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

31 1,0000 0,3552 HP76  

32 1,0000 0,1781 HP78  

33 1,0000 0,2415 HP84  

34 1,0000 0,3807 HP85  

35 1,0000 0,2958 HP87  

36 1,0000 0,4412 HP89  

37 1,0000 0,1434 HP90  

38 1,0000 0,1697 HP94  

39 0,2832 0,1201 HP95 HP100 

40 1,0000 0,4311 HP96  

41 1,0000 0,2835 HP98  

42 1,0000 0,2203 HP99  

43 1,0000 0,1423 HP104  

44 1,0000 0,0458 HP106  

45 1,0000 0,1506 HP116  

46 1,0000 0,1611 HP122  

47 1,0000 0,4528 HP124  

48 1,0000 0,1234 HP127  

49 1,0000 0,3401 HP128  

50 1,0000 0,1445 HP129  

51 1,0000 0,5579 HP134  

52 1,0000 0,3412 HP135  

53 1,0000 0,1975 HP137  

54 1,0000 0,1767 HP139  

55 0,5577 0,2342 HP140 § HP143 

56 1,0000 0,1919 HP144  

57 1,0000 0,4038 HP146  

58 1,0000 0,1599 HP149  

59 1,0000 0,1727 HP150  
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Slika 1. Poravnanje sekvenci Tigris i DA linije (haplogrupe: DA-BS, DA-ES i DA-INT). 

Domeni i karakterstike mitohondrijske DNK su označeni crvenom bojom. Varijabilne 

nukleotidne pozicije koje definištu DA haplogrupe su uokvirene plavim pravougaonikom. 
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