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Kol'ko medvedov sa nam tula po
Slovensku?

* Potrebujeme to vobec vediet ....?




Recovery of large carnivores
in Europe’s modern
human-dominated landscapes
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OCIICULICALC TTICOUyYy Viviln, leicliliclia, 1oivpasie, sivpuvd
na snehu, suma JKS , expertny odhad
. Permanent | Sporadic | Total Change
Population Pastrange
range range range factor
1. Scandinavian 169,100 | 208,600 167,700 05,600 =4
2. Karelian 80,100 | 301.400 381.500 108,000 >3
3. Baltic 20,800 29,600 50,400 12,400 =4
4. Carpathian 99,200 23,400 122,600 72,600 1.5
5. East-Balkan 18.900 20,100 39,000 13,000 =3
6. Dinaric-
. 78,700 35,400 114,100 71,100 - 1.5
Pindus
7. Central imprecise
. 2,300 41,00 6,400 -
Apennines data
8. Alps 1.400 10,800 12,200 600 20
imprecise
9. Pyrenean 7.900 5.000 12,900 P -
data
10. Cantabrian 7.700 7.700 1,800 =4
Total 485,400 | 726,200 | 1,211,600 - -
Poland 80 10-14 =5
Romania 6.000 860 =5
4, Carpathian Serbia 6 - -
Slovakia 800-1.100 300 =3
Total 7,200 - -
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Pred 1. svetovou vojnou — 120 medvedov
1928 — 35-40 jedincov

1932 — 20-30 jedincov (Hell a Bevilaqua 1988)
1948 — 50-80 jedincov (Turcek, 1948)

1953 — 200 jedincov (Feriancova, 1955)
1962 — 300 jedincov (Janik et al. 1986)



Estimated population size
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N\ &tatna hranica

hranica polovného reviru

Udaje z polovnickej $tatistiky 2010-2012, zdroj NLC, Zvolen, 2013
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Ako mozZeme odhadnut velkost populacie

* Priame pocitanie — nepresné

* Odchyt a oznacenie — Casovo naroCné a v
pripade medvedov nerealizovatelné

* Genetické metody

— Invazivne vzorky — nerealizovatelné (podobne ako
v pripade odchytu a oznacenia)

— Neinvazivne vzorky — jedina mozna a presna
cesta; napriek tomu, ze je casovo narocna a
draha

5.12. 2015



Die Braunbirenpopul
bereitsseiteinigen Jal
auf, Oft handelt es sicl
uns ein Geheimnis sin
dauerhaft das Gebie
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* Na povrchu trusu su bunky z epitelu Criev
vhodné pre izolaciu DNA a genotypovanie

5.12. 2015 " 12
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Kazdy jedinec ma unikatny genotyp — okrem
monozygotickych dvojciat

Analyzou tkaniv, krvi a tiez trusu mézeme
spolahlivo urcit genotyp jedinca a jeho
pohlavie

Co nemdzZeme zistit, to je vek

Dve vzorky s identickym genotypom
pochadzaju z toho istého jedinca (okrem
monozygotickych dvojciat)
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* Odhad abundancie (velkost populacie)
* Pohlavna struktura

e Zhlukovanie

* Prezivanie

* Migracné cesty

Genetické metody su tiez prostriedkom pre
druhovu ochranu !

£
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Geneticka inventarizacia populacie
medveda hnedého v zapadnych Karpatoch

* Projekt sa zacal v auguste 2013; ukonceny bol
v roku 2015

* Financovany Statnou ochranou prirody SR zo
Strukturalnych fondov — operaény program
Zivotné prostredie

* Vyskum a monitorovanie populacii velkych
seliem a divej macky na Slovensku — ITMS
24150120039
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 Uzavreta oblast

e Kratke obdobie
* Vela vzoriek (priblizne trojnasobok odhadnutej
velkosti populacie)
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* Genetické metddy sa uspesne pouzili pre odhad
velkosti populacie
— Skandindavsky projekt (NO + SE)

* Pocet vzoriek bol dvojnasobny nez odhadnuty pocet jedincov v
modelovych Uzemiach

— Slovinsko a Chorvatsko

* Sl a HR, pocet vzoriek bol trojndsobny nez odhadnuty pocet
jedincov

— Taliansko, Rakusko a Spanielsko
* Pocet vzoriek viac nez 10-nasobny nez skutocny (maly) pocet
jedincov

— Grécko
* Register medvedov, zber vzoriek srsti
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Grécko — pre zber vzoriek intenzivne vyuzivaju
stipy elektrického a teleféonneho vedenia

Na Slovensku nepouzitelné, pretoze pre
osadzanie stlpov pouzivame betonovy zaklad

Vlasové pasce (ostnaty drot) na stromoch a
bukovy tér ako vnadidlo

Funguju dobre (Skoda, ze sme ich nepouzili aj
v prvom roku)
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Komunikacia s polovnymi zdruzeniami,
lesnymi spravami, SOP a dobrovolnikmi

25 instruktazi po okresoch

Rozdelenie 10,000 skumaviek naplnenych
konzervacnym roztokom, mapy, manualy,
tuzky a pod.

Vyzva v printovych médiach, TV, rozhlas
Vsetko v nadeji, ze ziskame pozitivny ohlas a
spolupracu
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Pocas prvej sezdony sme ziskali naspat okolo
1600 skumaviek so vzorkami

Malo !!
Pokracovanie v druhom roku

Celkom sme ziskali 2813 vzoriek trusu, 98
vzoriek chlpov a 66 vzoriek tkaniv z
usmrtenych jedincov (ulovenych a dopravné
nehody)



Vysledky zberu vzoriek trusu v rokoch 2013-2014
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Rozdelenie vzoriek pokryva uzemie pomerne
dobre a zahrna areal

Existuju oblasti s nedostakom vzoriek ale s
pritomnostou medvedov

Kvalita vzoriek bola premenliva — uspech
izolacie DNA 45-65 %
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lzolacia DNA pomocou komercnych kitov
urcenych na trus a vlasy

Fragmentacna analyza 12 mikrosatelitov
jadrovej DNA + jeden pohlavny primer (SRY)

Testovanie spolahlivosti genotypovania
3—-4 opakovania v pripade neistych genotypov

Genotypy boli zakladom pre zistenie
unikatnych genotypov a naslednej simulacie
pre CMR analyzy



Otvorené otazky

* Kol'ko medvedov sa nam tula po SLovensku ?
Ak by sme to vedeli, nebolo by potrebné
zapocat s tymto projektom

* Je vObec tato informacia potrebna?

e Su dolezité informacie o hustote populacie a
migraciach?

e Su dolezité informacie o pohlavnej strukture a
vyvojovych trendoch v oblastiach ?

£
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* Pre nejednoznacnost styroch lokusov sme pre
vyhodnotenie a modelovanie pouzili 8 lokusov

* V prvej sezéne sme na strednom Slovensku
mali 1100 dobrych vzoriek a identifikovali sme
616 jedincov — 260 samcov a 356 samic s
priemernym poctom opakovani u samcov 1,60
a usamic 1,34.

* V Poloninach sme identifikovali 19 jedincov s
priemernym poctom opakovani 1,79



East Slovakia
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Putovanie medveda Iwa z Tatier do
Bieszczad cez Madarsko a dalej do Gorgan
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Celkom (obe sezony) dobrych 1834 vzoriek

ldentifikacia 831 jedincov s unikatnymi
genotypmi

831 jedincov bolo zachytenych v obdobi Mark
— Recapture procesu 04.09.2013 -31.12.2014
(vylucené boli vzorky mimo tohto obdobia)

Prvy rok sme uvazovali s populaciou bez
orirastku — predpoklad uzavretej populacie

dentifikacia prirastkov az po 25.08.2014
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V druhej sezone pozvolny narast poctu novych
jedincov (215) a zvysenie poctu opakovani

Zaklad pre modelovanie pomocou Capture —
Mark — Recapture metody (CMR)

Predpoklady: uzavreta populacia a vacsi pocet
opakovane zachytenych jedincov

S narastajucim poctom vzoriek stupa pocet
zachytenych jedincov, ktory sa asymptoticky
priblizuje ku konecnému poctu



Number of unique genotypes
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* Pouzitych 5 CMR modelov:

— Hugginsova heterogenita

— Chao M(h)

— Chao (th)

— Capwire TIRM

— Capwire PART



Model

Hugginsova
heterogenita
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Abundance Estimate
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* Spolahlivy odhad velkosti populacie 1256 + 233
jedincov bol podporeny piatimi CMR modelmi

* Pomer pohlavia vychyleny v prospech samic:
skutocny 42,2 vs. 57,8 %, modelovany 40,1 vs.
59,9 %

e Zakladny udaj pre aplikaciu v programe
starostlivosti o medveda a nasledny monitoring
dynamiky vyvoja populacie
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* K comu nam moze este sluzit geneticka
inventarizacia populacie medvedov ?

— Diferencovany manazment v oblastiach s r6znou
hustotou populacie (oblasti vacsie nez polovné
reviry a okresy)

— Monitoring migracie, sezénneho zhlukovania a
cezhrani¢nej migracie

— Zaklad pre modelovanie populacného rastu
(pohlavna Struktura)
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Pomer pohlavia

Podiel reprodukujucich samic

Pocet potom

Roc¢na morta
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Zaverom ...

 Nase podakovanie patri 648 zberacom, ktori nam pomonhli
so zberom vzoriek — polovnikom, lesnikom, pracovnikom
ochrany prirody, ale aj dobrovolnikom

* Nech im tricko s logom projektu sluzi ako ochrana
pred napadnutim medved’om

 Rad by som sa podakoval mojim spolupracovnikom
Diane, Janke, Petrovi, Veronike a Tomazovi, ako a;
dalsim kolegom z Katedry fytologie. Bez ich entuziazmu
by sa tato uloha nedala zviadnut.




Dakujem za pozornost !!




