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Europese meerval in de Westeinderplassen



Westeinderplassen – een relict populatie?



More Markers Matter: oplossend vermogen

DNA sequencing van complete genomen maakt het mogelijk
om complexe demografische processen te reconstrueren uit

een beperkt aantal dieren.



Bemonstering van meerval in Kudelstaart



Het nemen van vinknipjes

● 96% Ethanol
● Meteen koelen indien

mogelijk
● Opslaan in vriezer



Vinknipjes als bron van genomisch DNA



Re-sequencing: variatie op genoom schaal

29 paren chromosomen

1 elk van vader en moeder

Sequence

DNA extractie

43 meervallen

> 320 miljard DNA letters afgelezen

~ 600 duizend varianten geselecteerd



Single Nucleotide Polymorphism (SNP)
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PCA (PC1 and PC2), SNP data

Sigl001  148cm
Sigl002  138cm
Sigl005  120cm
Sigl018  111cm
Sigl020 136cm

Sigl010 178cm
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10 miljoen DNA basen

Meerval uit de relict population Meerval van ‘elders’

Hak alle 
chromosomen in 

partjes van duizend
basen en bereken

heterozygotie in elk 
partje

Sigl001, Sigl002, Sigl005, Sigl018, Sigl020 Sigl010

Relicten vertonen extreme inteelt signatuur!
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10 miljoen DNA basen

Sigl001, Sigl002, Sigl005, Sigl018, Sigl020 Sigl010

Example: 
contig_12, 13.3 Mbp

Meerval uit de relict populatie Meerval van ‘elders’

Hak alle 
chromosomen in 

partjes van duizend
basen en bereken

heterozygotie in elk 
partje



Positie in chromosoom
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Nazaat van een relict en een meerval van ‘elders’
F1 kruising



Haplotype sharing tussen Sigl001 en Sigl010
  Sigl012 wellicht nazaat van beiden

Sigl012 : sharing with Sigl010

Sigl012 : sharing with Sigl001

voorbeeld: contig_12, 13.3 Mbp
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Positie in chromosoom
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Nakomeling van hybride (F1 kruising) met relict
F2 terugkruising



Sigl016 is een 2nd generatie terugkruising met een relict

Sigl016 : sharing with Sigl001

Sigl016 : sharing with Sigl010

Example: contig_12, 13.3 Mbp
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Mix van relicten, migranten, “hybriden”

Relict F1 kruising

‘Migrant’F2 terugkruising



PCA plot van 43 meervallen (PC1 and PC2)

Sigl001  148cm
Sigl002  138cm
Sigl005  120cm
Sigl018  111cm
Sigl020 136cm Sigl010 178cm

F1/F2 non-back

26/43 fish
60%

F2/+ backcross



PCA plot van 43 meervallen (PC1 and PC2)

Sigl001  148cm
Sigl002  138cm
Sigl005  120cm
Sigl018  111cm
Sigl020 136cm Sigl010 178cm

11/43 fish
26%

F1/F2 non-back

26/43 fish
60%

F2/+ backcross

Possible cross between 
F1 of different origin

F1

F1

F2/+

F2/+



Haplogroup II

Haplogroup I (relic)

Haplogroup III

Haplogroup IV

Ia

Ib

IIa

IIb

Mitochondriale genomen:
• Klein (~16,500 basen)
• Maternaal doorgegeven
• Recombineren niet

• Fylogeografie

Mitogenoom – Meerdere herkomsten



Beperk aantal, recente (~20 years) 
migratie/restocking gebeurtenissen

Rond de 60% van alle vissen resultaat van enkele
introductie
● Meerdere individuen met hoge verwantschap.

26% van de vissen resultaat van 2 of 3 verdere
migraties
● Clustering van genomische diversiteit en mt haplotypen

● Eerder? – grootste van alle F1s, 130 cm



Afkomst en vis length (~leeftijd)

 NUL jonge, ‘pure relicten’!
 F1s zijn kleiner (~jonger) dan de relicten
 Relicten dragen bij aan de genenpool! (recente

terugkruisingen)
 Bijna alle jongste vissen zijn F2 – hybriden nemen het 

over

Ancestry type mean stdev range N 

Relics 130.6 14.9 111-148 cm 5

Migrants 178 NA 178 cm 1

F1 94.5 15.3 71-130 cm 15

F2/+ 54.9 25.3 29-103 cm 22



Conclusies /1

 Meervallen in Westeinderplassen duidelijk van 
verschillende herkomsten
● Discrete verschillen in niveaus van gerelateerdheid en 

inteelt

● Discrete herkomsten – bevestigd door mt genomes

 De relicten zijn de meest ingeteelde meervallen 
● Draagcapaciteit 100-200 grote adults

 Variatie in grote meerderheid van dieren te verklaren als 
product van recente hybridisatie 
 Er zijn tenminste 3 migraties geweest



Conclusions /2

 Hybridisaties zijn recent, en relicten, F1s, en F2/F2+ 
meervallen zijn allemaal nog aanwezig
● Correlaties met lengte/leeftijd

● De relicten dragen in hoge mate bij

● Maar: geen jonge relicten!

 Mogelijk scenario: 
● Beperkt aantal migranten in ecosysteem vol met 

volwassen relicten

● Hybriden deden het veel beter dan de relicten

● Inteelt depressie zichtbaar gemaakt?

● Verminderde vruchtbaarheid waarschijnlijk gevolg van 
inteelt



Beheer van de Westeinder meervallen

 De oorspronkelijke relicten zijn er nog, maar enkel in de 
vorm van de oudste dieren (mogelijke leeftijd >50 jaar)
● Is dat erg? 

 Overgrote deel van de meervallen is kruising van relicten 
met migranten 
 Er is weinig zicht op herstel van de relict populatie, maar:
 De relicten worden een ‘verborgen’ onderdeel van de 

nieuwe Westeinderplassen populatie
 Is hier sprake van per ongeluk ‘genetic rescue’?



Postscript - Vergelijking microsatelliet 
resultaten van 10 jaar geleden

Westeinder
-plassen

Westeinder
-plassen

Elsewhere-
NL

Relics?

First generation hybrids? F1?



More Markers Matter: oplossend vermogen

DNA sequencing van complete genomen maakt het mogelijk
om complexe demografische processen te reconstrueren uit

een beperkt aantal dieren.



Artikel VISionair, September 2024
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4 December symposium 
“Genetische Visatlas”

Locatie: Wageningen
Aanmelden nog mogelijk
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