
Genetická inventarizácia populácie 
medveďa hnedéhomedveďa hnedého 

v západných Karpatoch

Ladislav Paule, Diana Krajmerová,
Jana Bakan, Tomaž Skrbinšek, 
Peter Klinga Veronika SlivkováPeter Klinga, Veronika Slivková



Koľko medveďov sa nám túla po 
Slovensku?

• Potrebujeme to vôbec vedieť ....?



Recovery of large carnivores in Europe´s modern human-dominated 
landscape
Guillaume Chapron et al.
Science 346, 1517 (2014)



Slovensko
Genetické metódy CMR telemetria fotopasce stopovanieGenetické metódy CMR, telemetria, fotopasce, stopovanie 
na snehu, suma JKS , expertný odhad



Vývoj veľkosti populácieVývoj veľkosti populácie

• Pred 1. svetovou vojnou – 120 medveďov
• 1928 – 35–40 jedincov
• 1932 – 20–30 jedincov (Hell a Bevilaqua 1988)
• 1948 – 50–80 jedincov (Turček 1948)• 1948 – 50–80 jedincov (Turček, 1948)
• 1953 – 200 jedincov (Feriancová, 1955)

• 1962 – 300 jedincov (Janík et al. 1986)





Areál medveďa hnedého na SlovenskuAreál medveďa hnedého na Slovensku
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Údaje z poľovníckej štatistiky 2010-2012, zdroj NLC, Zvolen, 2013



Výskyt medveďa v poľských Karpatoch v rokoch 
2009-20112009 2011



Ako môžeme odhadnúť veľkosť populácieAko môžeme odhadnúť veľkosť populácie

• Priame počítanie – nepresné
• Odchyt a označenie – časovo náročné a vOdchyt a označenie časovo náročné a v 

prípade medveďov nerealizovateľné
G i ké ód• Genetické metódy
– Invazívne vzorky – nerealizovateľné (podobne ako 

v prípade odchytu a označenia)
– Neinvazívne vzorky – jediná možná a presnáNeinvazívne vzorky jediná možná a presná 

cesta; napriek tomu, že je časovo náročná a 
drahádrahá
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Neinvazívne vzorky srsťNeinvazívne vzorky – srsť
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Neinvazívne vzorky trusNeinvazívne vzorky – trus

• Na povrchu trusu sú bunky z epitelu čriev 
vhodné pre izoláciu DNA a genotypovaniep g yp
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GenotypovanieGenotypovanie

• Každý jedinec má unikátny genotyp – okrem 
monozygotických dvojčiatyg ý j

• Analýzou tkanív, krvi a tiež trusu môžeme 
spoľahlivo určiť genotyp jedinca a jehospoľahlivo určiť genotyp jedinca a jeho 
pohlavie

• Čo nemôžeme zistiť, to je vek 
• Dve vzorky s identickým genotypom• Dve vzorky s identickým genotypom 

pochádzajú z toho istého jedinca (okrem  
ti ký h d jči t)monozygotických dvojčiat)
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K čomu nám genetické metódy slúžia?K čomu nám genetické metódy slúžia?

• Odhad abundancie (veľkosť populácie)
• Pohlavná štruktúraPohlavná štruktúra
• Zhlukovanie
• Prežívanie
• Migračné cestyMigračné cesty

Genetické metódy sú tiež prostriedkom pre 
druhovú ochranu !
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Genetická inventarizácia populácie 
medveďa hnedého v západných Karpatoch

• Projekt sa začal v auguste 2013; ukončený bol 
v roku 2015

• Financovaný Štátnou ochranou prírody SR zo 
Štrukturálnych fondov operačný programŠtrukturálnych fondov – operačný program 
Životné prostredie

• Výskum a monitorovanie populácií veľkých 
šeliem a divej mačky na Slovensku – ITMSšeliem a divej mačky na Slovensku ITMS 
24150120039
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Dizajn zberu pre CMR analýzyDizajn zberu pre CMR analýzy

• Uzavretá oblasť
• Krátke obdobieKrátke obdobie
• Veľa vzoriek (približne trojnásobok odhadnutej 

ľk i lá i )veľkosti populácie)
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Neboli sme prví v EurópeNeboli sme prví v Európe

G ti ké tód ú š žili dh d• Genetické metódy sa úspešne použili pre odhad 
veľkosti populácie
– Škandinávsky projekt (NO + SE)Škandinávsky projekt (NO + SE)

• Počet vzoriek bol dvojnásobný než odhadnutý počet jedincov v 
modelových územiach

Slovinsko a Chorvátsko– Slovinsko a Chorvátsko
• SI a HR, počet vzoriek bol trojnásobný než odhadnutý počet 

jedincov 
T li k R kú k Š i l k– Taliansko, Rakúsko a Španielsko

• Počet vzoriek viac než 10-násobný než skutočný (malý) počet 
jedincov

– Grécko
• Register medveďov, zber vzoriek srsti
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Zber trusuZber trusu
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Zber vzoriek srstiZber vzoriek srsti 

• Grécko – pre zber vzoriek intenzívne využívajú 
stĺpy elektrického  a telefónneho vedeniapy

• Na Slovensku nepoužiteľné, pretože pre 
osádzanie stĺpov používame betónový základosádzanie stĺpov používame betónový základ

• Vlasové pasce (ostnatý drôt) na stromoch a 
bukový tér ako vnadidlo

• Fungujú dobre (škoda že sme ich nepoužili aj• Fungujú dobre (škoda, že sme ich nepoužili aj 
v prvom roku) 





LogistikaLogistika

• Komunikácia s poľovnými združeniami, 
lesnými správami, ŠOP a dobrovoľníkmiý p

• 25 inštruktáží po okresoch
R d l i 10 000 kú i k l ý h• Rozdelenie 10,000 skúmaviek naplnených 
konzervačným roztokom, mapy, manuály, 
tužky a pod.

• Výzva v printových médiách TV rozhlas• Výzva v printových médiách, TV, rozhlas
• Všetko v nádeji, že získame pozitívny ohlas a 

spoluprácu



Výsledok zberuVýsledok zberu

č j ó í k li ť k l• Počas prvej sezóny sme získali naspäť okolo 
1600 skúmaviek so vzorkami

• Málo !!
• Pokračovanie v druhom rokuPokračovanie v druhom roku
• Celkom sme získali 2813 vzoriek trusu, 98 

vzoriek chlpov a 66 vzoriek tkanív zvzoriek chlpov a 66 vzoriek tkanív z 
usmrtených jedincov (ulovených a dopravné 

h d )nehody)



Výsledky zberu vzoriek trusu v rokoch 2013–2014



Výsledky zberuVýsledky zberu

• Rozdelenie vzoriek pokrýva územie pomerne
dobre a zahŕňa areál

• Existujú oblasti s nedostakom vzoriek ale s 
prítomnosťou medveďovprítomnosťou medveďov

• Kvalita vzoriek bola premenlivá – úspech 
izolácie DNA 45-65 %



GenotypovanieGenotypovanie

lá i k č ý h ki• Izolácia DNA pomocou komerčných kitov 
určených na trus a vlasy

• Fragmentačná analýza 12 mikrosatelitov 
jadrovej DNA + jeden pohlavný primer (SRY)j j j p ý p ( )

• Testovanie spoľahlivosti genotypovania
• 3 4 opakovania v prípade neistých genotypov• 3–4  opakovania v prípade neistých genotypov
• Genotypy boli základom pre zistenie 

unikátnych genotypov a následnej simulácie 
pre CMR analýzy



Otvorené otázkyOtvorené otázky

• Koľko medveďov sa nám túla po SLovensku ?
Ak by sme to vedeli, nebolo by potrebnéAk by sme to vedeli, nebolo by potrebné 
započať s týmto projektom
J ôb á i f á i b á?• Je vôbec táto informácia potrebná?

• Sú dôležité informácie o hustote populácie a p p
migráciách?
Sú dôl žité i f á i hl j št ktú• Sú dôležité informácie o pohlavnej štruktúre a 
vývojových trendoch v oblastiach ?
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VýsledkyVýsledky

• Pre nejednoznačnosť štyroch lokusov sme pre 
vyhodnotenie a modelovanie použili 8 lokusovy p

• V prvej sezóne sme na strednom Slovensku 
mali 1100 dobrých vzoriek a identifikovali smemali 1100 dobrých vzoriek a identifikovali sme 
616 jedincov – 260 samcov a 356 samíc s 

ý č k ípriemerným počtom opakovaní u samcov 1,60 
a u samíc 1,34.

• V Poloninách sme identifikovali 19 jedincov s 
priemerným počtom opakovaní 1 79priemerným počtom opakovaní 1,79
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Putovanie medveďa Iwa z Tatier do 
Bieszczad cez Maďarsko a ďalej do Gorgan
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VýsledkyVýsledky

• Celkom (obe sezóny) dobrých 1834 vzoriek 
• Identifikácia 831 jedincov s unikátnymiIdentifikácia 831 jedincov s unikátnymi 

genotypmi  
831 j di b l h ý h bd bí M k• 831 jedincov bolo zachytených v období Mark 
– Recapture procesu 04.09.2013 – 31.12.2014 
(vylúčené boli vzorky mimo tohto obdobia)

• Prvý rok sme uvažovali s populáciou bez• Prvý rok sme uvažovali s populáciou bez 
prírastku – predpoklad uzavretej populácie

• Identifikácia prírastkov až po 25.08.2014
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VýsledkyVýsledky

• V druhej sezóne pozvoľný nárast počtu nových 
jedincov (215) a zvýšenie počtu opakovaníj ( ) ý p p

• Základ pre modelovanie pomocou Capture –
Mark Recapture metódy (CMR)Mark – Recapture metódy (CMR)

• Predpoklady: uzavretá populácia a väčší počet 
opakovane zachytených jedincov

• S narastajúcim počtom vzoriek stúpa počet• S narastajúcim počtom vzoriek stúpa počet 
zachytených jedincov, ktorý sa asymptoticky 

ibliž j k k č é čtpribližuje ku konečnému počtu
5. 12. 2015 34



Odhad veľkosti populácieOdhad veľkosti populácie
Number of unique genotypes against number of feces analysed
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observed= circles; mean of observed= black line; Kohn's eq= red line
Number of feces analysed



CMR modelovanieCMR modelovanie

• Použitých 5 CMR modelov:
– Hugginsova heterogenitagg g
– Chao M(h)

Chao (th)– Chao (th)
– Capwire TIRM
– Capwire PART
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CMR modelovanieCMR modelovanie

Model
Samce Samice Spolu

N^ CId CIu N^ CId CIu N^ CId CIu

Hugginsova
heterogenita

504 404 604 752 619 885 1256 1023 1489 

Chao M(h) 466 397 572 843 702 1043 1309 1099 1615 

Chao M(th) 463 396 563 828 682 1040 1291 1078 1603 ( )

Capwire TIRM 455 438 542 778 * * 1214 * * 

Capwire PART 483 477 621 837 839 1019 1303 * * 
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ZáveryZávery 

• Spoľahlivý odhad veľkosti populácie 1256 ± 233 
jedincov bol podporený piatimi CMR modelmi j p p ý p

• Pomer pohlavia vychýlený v prospech samíc: 
skutočný 42 2 vs 57 8 % modelovaný 40 1 vsskutočný 42,2 vs. 57,8 %, modelovaný 40,1 vs. 
59,9 %

• Základný údaj pre aplikáciu v programe 
starostlivosti o medveďa a následný monitoringstarostlivosti o medveďa a následný monitoring 
dynamiky vývoja populácie
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Otvorené otázkyOtvorené otázky

• K čomu nám môže ešte slúžiť genetická 
inventarizácia populácie medveďov ?p p
– Diferencovaný manažment v oblastiach s rôznou 

hustotou populácie (oblasti väčšie než poľovnéhustotou populácie (oblasti väčšie než poľovné 
revíry a okresy)
Monitoring migrácie sezónneho zhlukovania a– Monitoring migrácie, sezónneho zhlukovania a 
cezhraničnej migrácie 
Zákl d d l i l č éh t– Základ pre modelovanie populačného rastu 
(pohlavná štruktúra)
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Monitoring vývoja veľkosti populácieMonitoring vývoja veľkosti populácie

• Pomer pohlavia 
• Podiel reprodukujúcich samíc
• Počet potomkov vo vrhu
• Ročná mortalita mláďat• Ročná mortalita mláďat



ZáveromZáverom ...
• Naše poďakovanie patrí 648 zberačom, ktorí nám pomohli 

b i k ľ ík l ík íkso zberom vzoriek – poľovníkom, lesníkom, pracovníkom 
ochrany prírody, ale aj dobrovoľníkom

• Nech im tričko s logom projektu slúži ako ochrana• Nech im tričko s logom projektu slúži ako ochrana 
pred napadnutím medveďom

• Rád by som sa poďakoval mojim spolupracovníkom y p j p p
Diane, Janke, Petrovi, Veronike a Tomažovi, ako aj 
ďalším kolegom z Katedry fytológie. Bez ich entuziazmu 
b tát úl h d l lád ťby sa táto úloha nedala zvládnuť.  



Ďakujem za pozornosť !!


