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Pirodovédecké fakulté Univerzity Karlovy a provedla je Lenka Ungrova. Na Ustavu biologie
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jednotlivych vzorkti vyznacena v Ptiloze 1. Pro tcely vypracovani této zavérecné studie byly
pro populaéné-genetické analyzy vyuZity i genotypy ziskané v ramci projektu Selmy SKCZ.
Toto spojeni umoznilo lepsi ovzorkovani (vétsi mnozstvi ziskanych vzorka i lepsi pokryti) na
zapadnim Slovensku, kde probihal projekt Selmy SKCZ.
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Abstrakt

1) Z celkem 187 neinvazivnich genetickych vzorka ziskanych v letech 2017-2019 bylo za
pomoci 15 mikrosatelitovych lokust ziskdno 59 genotypli. Na zaklad€¢ analyzy hlavnich
koordinat byly z datasetu vyfazeny dva vzorky, které nalezely rodu Felis. Za ucelem zvétSeni
datasetu bylo k 57 genotyptim ziskanych v ramci projektu Velké selmy II ptidano 98 genotypu
z projektu Selmy SKCZ. Z kompletniho datasetu 155 genotypti bylo na zakladé analyzy identit
s maximalni moznou neshodou ve dvou mikrosatelitovych lokusech ziskano 68 unikatnich
jedincii rysa ostrovida.

i) Odhad cenzni velikosti populace rysa ostrovida na Slovensku byl za pomoci modeld
vychazejicich z metod zpétného odchytu (Capture Mark Recapture, CMR) a R balicku
CAPWIRE stanoven na 148 (konfiden¢ni interval CI: 139-200) jedinct. U rysa ostrovida mohl
byt pfistup CMR ovlivnén malym pocétem vzorkl, ktery byl fadové mensi nez v ptipad¢ studii
zamétenych na vlka a medvéda a lze ho spiSe vztahnout jen na ¢ast uzemi, ze které pochazely
ziskané vzorky (zapadni a jizni ¢ast stfedniho Slovenska). Dal§im cilem bylo proto otestovat
spravnost ziskanych odhad@i pomoci simula¢nich procedur. Simulace vSak ukazaly, Ze s
nartistajicim poc¢tem vzorkl dochdzi pouze k zptfesnéni vyslednych odhadii velikosti populace
a ne k vyraznym zménam.

V dutsledku toho byl vyuzit alternativni pfistup k ureni cenzni velikosti populace za pomoci
extrapolace populacni hustoty ziskané z nejlépe ovzorkovanych oblasti (CHKO Kysuce) na
cely aredl rozSifeni rysa na Slovensku. Vysledna velikost populace byla timto pfistupem
stanovena na 263 (+ 24) jedinct. Pro toto stanoveni byl pouZit prostorové explicitni model,
ktery bere v potaz i vyskytové udaje jedinct. Takovy pfistup vSak vyzaduje modelovani aredlu,
coz je velmi komplikovany proces s mnoha stupni volnosti.

iii) Efektivni velikost populace byla stanovena na 42 (32-59) jedinci, coz reflektuje vyrazny
pokles pocetnosti, kterym populace v minulosti proSla. Predikéni modely a analyzy
zivotaschopnosti populace ukazaly, Ze minimalni i maximalni hodnoty mozné mortality druhu
vedou k extrémnim scénaiim extinkce nebo nartistu velikosti populace. JakoZto vrcholovy
predator se ale rys ostrovid nemiiZze pfemnozit a pfi naplnéni nosné kapacity prostredi Ize
predpokladat disperzi jedinct do okolnich vhodnych habitatd.

iv) Slovenska populace rysa ostrovida dle ziskanych dat v této studii ukazuje nizkou miru
disperze a moZznost vzniku izolovanych rodinnych skupin s vysokou mirou ptibuznosti, coz
muze mit vyrazny vliv na dalsi vyvoj genetické diverzity populace.

Uvod
Neinvazivni genetika a jeji vyuziti v genetickém monitoringu
zvifat a odhadech velikosti populace

Velké selmy jsou klicovymi druhy stfedoevropskych ekosystémi. Komplexni obraz o jejich
ekologii, etologii a populacnich trendech je nepostradatelny pro rozhodovani o managementu
jejich populaci.



Geneticky monitoring populaci za pomoci neinvazivni genetiky

Geneticky monitoring je dilezitym nastrojem v ochrané biodiverzity a udrzitelného tizeni
populaci druhti ohrozenych vyhynutim, mezi které se fadi i rys ostrovid (Lynx lynx). V
poslednich desetiletich se vyznamné rozvinuly techniky neinvazivni genetiky, které umoziuji
ziskavat genetické informace z materidlu, ktery velké Selmy zanechavaji ve svém pfirozeném
prostiedi, jakym je naptiklad trus, moc a srst. Z takovych vzorki Ize ziskat DNA daného jedince
(Taberlet et al., 1996, 1999). Ziskany vzorek poté muze byt pouzit k individudlni identifikaci
jedinct. K analyze DNA mtZeme pouzit takzvané mitochondridlni markery, tj. vybrané tiseky
mitochondridlni DNA (mtDNA). mtDNA se dédi pouze po mateiské linii a u zkoumanych
usekl rozeznavame jednotlivé sekvence (haplotypy), z nichz nékteré mohou byt v populaci
unikatni, jiné mohou byt populacemi sdilené (Ratkiewicz et al., 2012). Dalsi moznosti je pouziti
jadernych markera. V ptipad¢ predkladané studie byly vyuzity mikrosatelity (kratké tandemové
repetice v jaderném genomu, STR), kde jedinec dédi jednu kopii od matky a druhou od otce.
Takové markery mohou poskytnou informace nejen o genetické diverzit€¢ populace, ale
umoznuji nam také urcit pohlavi a ptibuzenské vztahy (Hellborg et al., 2002).

Tyto informace jsou klicové pro pochopeni populaci a ekologie velkych Selem a také umoznuji
sledovat genetické zdravi populaci. Detekce problémil, jakymi jsou napiiklad nedostatek
genetické rozmanitosti nebo narist pribuzenského kiizeni (inbreedingu), mize vést k piijeti
opatfeni pro zachranu ohrozenych populaci. Pokud jsou populace Selem geneticky rozmanité,
maji lepsi Sanci piizptsobit se zménam v prostiedi a odolavat patogenim. Nizka geneticka
diverzita a vysoka hodnota inbreedingu miize vést az k extinkci druhu/populace (Gilpin and
Soulé, 1986).

Odhad velikosti populace s vyuzitim dat z genetického monitoringu

Rozvoj populacni genetiky a genetického monitoringu umoznil vyuZiti vzorkti DNA nejen pro
ucely molekularni genetiky, ale také pro ucely demografického vyzkumu (Miller et al., 2005;
Davoli et al., 2014; Mumma et al., 2015).

Pro odhady velikosti populace a populacni hustoty rysa ostrovida jsou pouZzivany pifevazné
metody deterministického monitoringu za pomoci fotopasti a metody capture-mark-recapture
(CMR), v posledni dekadé vSak prednostné prostorové modely vicendsobného zaznamenavani,
spatial capture-recapture (SCR) (Dula et al., 2021; Palermo et al.,2021; Flezar et al., 2023).
CMR je védecka metoda pouzivand k odhadu velikosti populace zvitat a sledovani popula¢ni
dynamiky zkoumaného druhu, ktera se zaklada na opakovaném zachyceni a znackovani jedinct
v populaci. Tradi¢né se tato metoda provadi pomoci fyzického znackovani jedincti (napiiklad
krouzky na ptacich). V piipad€ ryst ostrovidi je diky unikdtnimu vzorovani srsti mozné pro
CMR pouzit i data z fotopasti. Diky této neinvazivni metodé vzorkovani je mozZna presna
identifikace jedincli bez nutnosti fyzické manipulace, ¢imZ se minimalizuje stres a zasah do
autonomie zkoumaného druhu. To je obzvlast’ dalezité u vzacnych nebo ohrozenych druhti s
nizkou populacni hustotou a skrytym zpisobem zivota (Taberlet et al., 1999).

Tato technika umoziuje sledovat zmény v populaci Selem a poskytovat dilezité tidaje pro jejich
ochranarsky management, ktery provadi organy ochrany ptirody. Tyto odhady jsou provadény
pomoci modelti, které zohlednuji pravdépodobnost, ze dany jedinec bude ovzorkovan, a berou
tim padem v potaz i nezachycené jedince (Miller et al., 2005; Efford, 2022). Na zakladé modeld,
které berou v potaz rizné pravdépodobnosti zachytli a dalsi faktory je poté proveden odhad
velikosti populace.


https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2351989423000343#bib33
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2351989423000343#bib33

Integrace genetickych dat, ktera jsou diky jadernym markeriim pfifazeny konkrétnimu jedinci
do této metody, umoznuje ziskat dalsi informace o struktufe populace, migraci jedincii a o
dalsich genetickych parametrech (Schwartz, Luikart & Waples, 2007). Geneticky monitoring
muize poskytnout dulezité informace o piibuzenskych vztazich mezi jedinci, genetické
variabilité populace a dalsich faktorech ovliviujicich jeji dynamiku. Timto zpisobem muze
geneticky monitoring vyznamné piispet k presnéjSimu odhadu velikosti populace a k lepsimu
pochopeni biologickych procest probihajicich v daném ekosystému (Luikart et al., 2010).
Populacni odhady jsou klicové pro planovani ochrany a managementu velkych Selem. V delSim
c¢asovém horizontu pomahaji urcit, zda je populace stabilni, roste nebo klesad. Pokud jsou
odhady nizké, mize to naznacovat riziko pro ohrozeni druhu nebo populace.

Celkove lze fici, ze metoda CMR s vyuzitim neinvazivni genetiky ptindsi do vyzkumu populaci
vzéacnych a skryté zijicich druhti zvitat, véetn€ velkych Selem, mnoho vyhod, a to zejména ve
smyslu presnosti, Setrnosti k populaci a ziskdni komplexnich dat o dynamice populaci a
ekologii téchto druhti.

Analyza zivotaschopnosti populace

Analyza zZivotaschopnosti populace a efektivni velikost populace jsou nezbytnymi nastroji v
ochrang¢ velkych Selem (Chapron et al., 2014). Pro efektivni ochranu druhu je nezbytné nejen
chranit jednotlivce, ale také zajistit dlouhodobou zivotaschopnost jejich populaci.
Zivotaschopnost populace odkazuje na schopnost populace pieZit a dlouhodobé se udrZovat.
Tento koncept je nezbytny pro pochopeni aktudlniho stavu populace a pro predvidani
budoucich trendli. Demografické faktory, jako je mira pteZiti, reprodukéni uspéSnost a vékova
a pohlavni struktura, jsou dilezité pfi analyze Zivotaschopnosti populace velkych Selem
(Caniglia et al., 2014). Studie téchto faktortt umoznuji odhalit rizika ohrozujici populace, jako
jsou ztrata ptirodniho prostiedi, nelegalni lov a nedostatecna reproduk¢ni tspésnost.

Efektivni velikost populace

Efektivni velikost populace se zabyva genetickou diverzitou a schopnosti populace odolavat
genetickému upadku, ktery muze vést k vyhynuti. Definuje velikost idedlni panmiktické
populace, ktera ztraci genetickou diverzitou stejnym tempem jako zkoumana populace. I kdyz
je populace zdanlive velka, jeji efektivni velikost miize byt mnohem mensi kviili nedostatecné
genetické variabilité. U velkych Selem mize byt nedostatek genetické diverzity zpusoben
izolaci populace nebo genetickou depresi zptisobenou malou populaci (Kaczensky et al., 2013).
Odhad efektivni velikosti populace je proto dilezitym krokem pfii planovani ochrany, jelikoz
umoziuje identifikaci populace, ktera je v ohrozeni genetického upadku.

Fylogeografie rysa ostrovida

Rys ostrovid (Lynx lynx) piedstavuje vrcholového predatora s rozsahlym geografickym
rozSifenim, které je hlavné v ramci Evropy vyrazné fragmentované. To vytvaii moZnosti pro
rozmanité fylogeografické¢ analyzy. Detailni zkoumdani historie a diverzity populaci rysi
poskytuje dulezité informace o jejich genetické struktufe, migrac¢nich vzorech a historickych
udalostech, které formovaly jejich soucasnou distribuci.

Fylogeografické studie ryst ostrovidii naznacuji existenci rozmanitych populaci s riznymi
genetickymi charakteristikami. Na zéklad¢ analyz genetické variability lze identifikovat
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jednotlivé populace a urcit jejich vzajemné vztahy. Nedavné vyzkumy ukazuji, ze evropska
populace rysa ostrovida je rozdélena na 11 populaci (Obr. 1), z nichz pét je povazovano za
autochtonni (ptivodni) a Sest za reintrodukované (Chapron et al., 2014). Autochtonni populace
zahrnuji skandinavskou, karelskou, baltskou, karpatskou a balkdnskou populaci, zatimco mezi
reintrodukované populace patii harzska, ¢esko-bavorsko-rakouska, vogézska, jurska, alpska a
dinarska populace (Schadt et al., 2002; Breitenmoser & Breitenmoser Wiirsten, 2008; Sindici¢
etal., 2013).

[] Areél rozsitent rysa ostrovida (IUCN, 2016) I harzska populace

Uzemi stalého vyskytu (Chapron et al, 2014): [0 jurska populace

[ alpska populace karelsk& populace
| M balkansk4 populace [ karpatska populace 3
| Bl baltska populace I skandinavska populace [
(| I esko-bavorska populace I vogézska populace
| I dinarsk4 populace

Obr. 1: Mapa arealu rozsiteni rysa ostrovida (dle Chapron et al. 2014, IUCN, 2016, graficky modifikovano).
Jednotlivé populace rysa ostrovida jsou barevné rozliseny. Tmavée Sedé oblasti vyznacuji aredl rozsifeni na zaklade
vsech kategorii metodiky SCALP .

Environmentalni faktory, naptiklad geografie, klima a dostupnost potravy, hraji klicovou roli v
formovani genetické variability a rozsifeni rysa ostrovida. Studium vlivu environmentalnich
faktorii na genetickou strukturu populace mize pomoci Iépe porozumét adaptaci ryst ostrovidil
na rtizné zivotni podminky a ptedpovédét dopady zmén v prostfedi na jejich populace v
budoucnosti.

Analyzy genetické variability rysa ostrovida (Lynx lynx) v eurasijské populaci odhaluji vzory

diverzity a historie, které jsou dilezité pro porozuméni evolu¢niho vyvoje tohoto druhu (Obr.
2).
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Obr. 2: Mitochondrialni haplotypy evropskych a asijskych populaci rysa ostrovida (Lucena-Pérez et al., 2020).

Norska (tj. skandindvskd) populace spolu s karpatskou a populaci v severovychodnim Polsku
(4. baltské populace) vykazuji vétsi genetickou vzdalenost a izolovanost od zbytku populace,
coz mize naznacovat pritomnost bottlenecku béhem jejich existence (Ratkiewicz et al., 2012;
Lucena-Pérez et al., 2020). Studie také ukazuji, ze karpatska populace je od ostatnich
od ostatnich populaci je karpatska populace rysa ostrovida unikatni.

Vsichni jedinci z Karpat nesou exkluzivné haplotyp H4, coZ je haplotyp sdileny pouze s
reintrodukovanymi populacemi a s baltskou populaci, kde se vyskytuje jistd mira haplotypové
diverzity (Hellborg et al., 2002; Gugolz et al., 2008; Ratkiewicz et al., 2012; Lucena-Pérez et
al., 2020). Vyznam Karpat v historii populace rysa ostrovida je nezpochybnitelny. Toto pohofi
bylo kli¢ovym tutocistém pro velké Selmy a dal$i druhy v minulosti, kdy slouzilo jako glacialni
refugium mnoha zivoc¢isnych druhii (Sommer a Nadachowski, 2006; Lucena-Pérez et al., 2020).

Historie vyskytu rysa ostrovida na Slovensku

Populace rysa ostrovida se na Gzemi stfedni Evropy vyskytovala jiZ v pozdnim Pleistocénu
(Sommer & Benecke 2006; Lucena-Pérez et al. 2020). Rozsiteni rysa ostrovida bylo souvisle
véazano na habitat lesti (Breitenmoser et al. 2000). Udaje o vyskytu a po&etnosti rysa ostrovida
na uzemi Slovenska nejsou az do druhé poloviny 19. stoleti spolehlivé popsany. Odhady
pocetnosti byly v druhé poloviné 19. stoleti a v priab&hu 20. stoleti stanoveny pouze na zakladé
mysliveckych statistik. V priiméru bylo na pfelomu 19. a 20. stoleti uloveno 21 ryst ro¢né
(Jamnicky 1997). Predpoklada se, Zze nejnizsi pocetnosti dosahl rys ostrovid na uzemi
Slovenska v 30. letech 20. stoleti. Jeho pocetnost byla odhadovéna na pouhych 50 jedinct,
vyskytujicich se pouze v oblastech stiedniho Slovenska a vychodnich Karpat (Jamnicky 1997).
V pribéhu 20. stoleti velikost populace rysa ostrovida kolisala, vzhledem ke zménam v zakonné
ochrané¢ a moznostem lovu. Aredl rozSiteni slovenské populace byl ale jiz srovnatelny se
soucasnosti (Obr. 3).
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3 Uzemi vyskytu rysa ostrovida v letech 1950-1970 (Chapron et al.,2014)
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Obr. 3: Rozsifeni rysa ostrovida na uzemi Slovenské republiky v letech 1950-1970 (Chapron et al., 2014; IUCN,
2016, graficky modifikovano).

Od druhé poloviny 20. stoleti po zacatek 21. stoleti bylo na tzemi Slovenska uloveno 3182
jedincti (Jamnicky, 1997; Antal et al., 2017). Na konci 20. stoleti byla jeho poc¢etnost na zaklad¢
mysliveckych statistik odhadovana na 871 jedinct (Narodné lesnicke centrum, 2006). V roce
1999 byl rys ostrovid na uzemi Slovenska prohldsen za celoro¢né chranény druh. V roce 2006
byla jeho pocetnost na zdklad€ mysliveckych statistik odhadovéna jizna 1 172 jedincti, ackoliv
odhady byly pravdépodobné nadhodnocené (Narodné lesnicke centrum, 2006). Oproti tomu,
pocetnost rysa ostrovida stanovend na zaklad€ monitoringu a biologickych implikaci byla v této
dob¢ odhadovana na pfiblizné 200—400 jedinct (Salvatori et al., 2002; Gregorova, 2004; von
Arx et al., 2004). Nejnové¢jsi odhady soucasné pocetnosti rysa ostrovida na zakladé
fotomonitoringu a terénniho monitoringu, 193-337 jedinct (Dula et al.,2021), se pohybuji ve
stejném rozmezi jako odhady z pocatku 21. stoleti. Skute¢na velikost soucasné populace je ale
pravdépodobné na spodni hranici rozmezi (Kaczensky et al., 2013; Chapron et al., 2014;
Kubala et al., 2017). Oproti tomu pocet jedinci na zakladé udaju poskytnutych mysliveckymi
spolky byl v roce 2019 odhadovan na 1668 jedincii (Narodné lesnicke centrum, 2019). Odhady
na zakladé scitani mysliveckych spolki jsou ale vzhledem k velikosti domovskych okrskli v
fadech stovek km?, zasahujicich do vice honiteb, pravdépodobné vyrazné nadhodnoceny
(Kubala et al., 2017).

Populacni hustota rysa ostrovida odhadovana na tizemi Slovenska pocatkem 21. stoleti byla
vy$§i (2,8 jedinci/100 km?) neZ je souc¢asna odhadovana populaéni hustota (0,7 jedinci/100
km?) (Gregorova, 2004; Kubala et al., 2017). Ackoliv jsou odhady velikosti populace za
poslednich 20 let pfiblizn¢ stejné, areadl vyskytu se téméi zdvojnasobil (Gregorova, 2004;
Kaczensky et al., 2013). Nejnovéjsi studie poukazuje na fluktuaci populacni hustoty napfti¢
sezénami, kdy se pohybuje v rozmezi 0,26—1,85 jedincti na 100 km? (Dul'a et al., 2021).

10



Predkladana studie se viibec jako prvni zamétuje na geneticky monitoring slovenské populace
rysa ostrovida jako celku, coz ptinasi komplexni pohled na stav rysi populace a nové poznatky
pro vyzkum a ochranu tohoto druhu.
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Cile prace

1) Prvnim cilem studie bylo ziskani genetického datasetu z neinvazivnich vzorki rysa ostrovida
ziskanych na Slovensku béhem dvou zimnich sezén v letech 2017-2019 a na tomto zakladé
provedeni analyz identit pod statistickou kontrolou s piihlédnutim k moznému vyskytu
statistické chyby prvniho a druhého typu.

i1) DalSim cilem byl odhad cenzni velikosti populace rysa ostrovida na Slovensku, za pomoci
modeli vychazejicich z metod zpétného odchytu (Capture Mark Recapture, CMR). DalSim
cilem bylo testovat spravnost ziskanych odhadi pomoci simulacnich procedur. Alternativnim
pristupem k uréeni cenzni velikosti populace byla extrapolace populacni hustoty ziskané z
nejlépe ovzorkovanych oblasti na cely aredl rysa na Slovensku. Pro toto stanoveni byl pouzit
prostorove explicitni model. Co se tyce spravnosti vysledku, odhad pomoci metodiky CMR
ptredstavuje spodni hranici odhadu (odpovidajici konceptu realizované niky), odhad pomoci
extrapolace populaéni hustoty pfedstavuje horni hranici odhadu (vychazejici z konceptu
fundamentélni niky). Stanoveni zmén velikosti populace nebylo mozné, k takovému srovnani
chybi data z minulosti ziskand analogickou metodikou.

ii1) Dulezitou soucésti byla interpretace ziskanych vysledkii v kontextu ucebnicovych
paradigmat evoluc¢ni a ochranaiské genetiky, které se tykaji souvislosti velikosti populace a jeji
zivotaschopnosti, tedy rizika inbreedingu, ztraty genetické variability vlivem genetického driftu
a genetické eroze. Cilem bylo tedy odhadnout efektivni velikost populace a simulovat mozné
budouci scénate vyvoje velikosti populace s pifihlédnutim k trendim v prostiedi pomoci
analyzy Zivotaschopnosti populace.

IV) Soucasti studie jsou i zakladni popisné parametry populace, jako jsou informace o pohlavni
a genealogicke struktufe populace.

Co se tyce formy, jedna se o zavérecnou zpravu projektu, uréenou Sir§imu spektru zajemcii o
ptirodni védy, Cemuz je pfizptisoben styl i zanr textu. Zaprvé je optimalizovana srozumitelnost
a nikoli pfesnost, zadruhé je preferovan popis kontextu nad izkym zamétrenim, jedna se tedy v
souladu se zadanim o “komplexni studii”. Do budoucna budou pfipraveny rukopisy do
odbornych védeckych periodik v piislusném zanru védeckého textu.
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Metodika

Studované uzemi

Sbér vzorkil byl provadén na uzemi Slovenské republiky v oblastech se stalym vyskytem rysa
ostrovida (Obr. 4). Jednotlivé oblasti byly rozdéleny do celki tvofenych chranénymi
krajinnymi oblastmi, narodnimi parky a jim pfilehlymi oblastmi. Konkrétné se jednalo o
nasledujici chranéna uzemi a jejich pfilehlé oblasti: CHKO Biele Karpaty, CHKO Horna
Orava, CHKO Kysuce, CHKO Ponitrie, CHKO Strazovské vrchy, CHKO Vychodné Karpaty,
NP Mala Fatra, NP Muranska planina, NP Nizke Tatry, NP Poloniny, NP Slovensky kras, NP
Slovensky raj, NP Velka Fatra, RSOPK Presov, Tatransky NP.

Uzemi vyskytu rysa ostrovida: (Chapron et al. 2014)
[ Uzemi stalého vyskytu
Uzemi sporadického vyskytu

Chranéna uzemi:
[T] Chranéné krajinna oblast
[T Narodni park

Ochranné pasmo narodniho parku
0 25 50 km
||

Obr. 4: Mapa tizemi spadajicich pod oblast zajmu projekti Velké selmy 2 a Selmy SKCZ. Vzorkovani probihalo
ve vybranych narodnich parcich a chranénych krajinnych oblastech Slovenska.

Vzorkovani

Pro studium populacni struktury rysa ostrovida byly pouzity neinvazivni vzorky trusu, srsti a
moci. Tyto neinvazivni vzorky byly doplnény o vzorky tkani, které byly ziskdny z nalezenych
uhynulych zvifat, jeden vzorek bukalniho stéru a vzorky srsti odebrané z jedincit odchycenych
pro ucely telemetrického sledovéani (viz Ptiloha 1). Vzorky uréené k izolaci DNA a dalSimu
zpracovani u realizatora zakazky PfF UK v ramci projektu Velké selmy 2 byly sesbirany v ramci
tohoto projektu. Vzorkovani probihalo dva tzv. rysi roky (sezény), které jsou definovany jako
casovy usek od 1.5. do 30.4. nasledujiciho roku a charakterizuji demografii druhu l1épe nez
kalendaini roky. Sbér vzorkd byl proveden v sezénach 2017/2018 (1.5.2017-30.4.2018) a
2018/2019 (1.5.2018-30.4.2019). Jejich laboratorni zpracovani je popsano nize.
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Metodika laboratorni prace
Izolace DNA

DNA ze vzorka trusu byla izolovéana podle standardniho protokolu komeréné dostupnymi kity
QlAamp DNA Stool Mini Kit (Qiagen) a QlAamp Fast DNA Stool Mini Kit (Qiagen). Z kazdého
vzorku trusu byla odebrana ¢ast a ponechana nékolik minut na filtraCnim papiru z divodu
evaporace ethanolu ze vzorku. VEtsi nezddouci partikule, jako naptiklad kousky listl, kosti ¢i
srst, které by mohly mit nezadouci vliv na izolaci, byly odstranény. Potfebna ¢ast trusu pro
izolaci byla odebrana z vné&jsi ¢asti vzorku (Eggert et al., 2005; Skrbinsek et al., 2010).

U vzorkl moci predchazelo samotné izolaci vysrazeni DNA a bunéénych partikuli z ptiblizné
15 ml smési moci a snéhu pridanim 1,5 ml acetatu sodného (3M, pH 5,2) a 33 ml ethanolu (96—
100%). Po inkubaci pies noc pii -20°C byla DNA z roztoku peletovana pomoci centrifugace
(5500 rcf, 60 min, 4°C) (Hausknecht et al., 2007, modifikovano). Izolace byla poté provedena
kitem QIAamp Fast DNA Stool Mini Kit (Qiagen) podle protokolu.

DNA ze vzorkl tkdné, srsti a vzorek bukélniho stéru byly izolovany podle standardniho
protokolu komer¢né dostupnymi kity DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen) a Genomic DNA
Mini Kit Tissue (Geneaid). U vzorku srsti byly vyuzity pouze vzorky obsahujici chlupové
folikuly.

Amplifikace mikrosatelitovych lokusu

Pro identifikaci jedincti a analyzu populaéni struktury byl zvolen panel 15 mikrosatelitovych
lokust viz. Tab. 1 (Krojerova-Prokesova et al., 2019).

K urceni pohlavi jedincti byl zvolen uisek genu pro amelogenin. Kopie genu na chromozomu Y
ma u kockovitych Selem 20bp (paru bazi) deleci v porovnani s kopii genu leZiciho na
chromozomu X (Pilgrim et al., 2005). PCR produkt u samic byl dlouhy pfiblizné 214bp.
V piipadée samcl byly PCR produkty dva. Jeden o délce 194bp a druhy o délce 214bp (Pilgrim
et al., 2005). Sekvence jednotlivych primert jsou uvedeny v Tab 1.

Tab. 1: Panel 15 mikrosatelitovych lokusi spolu s genem pro amelogenin a sekvence primeri (Krojerova-
Prokesova et al., 2019).

Lokus Forward primer Reverse primer Zdroj
FCA001 TGCTTGTCCTCTCCCTCG TGACTGCGCCATAGCTTTC

FCAO008 ACTGTAAATTTCTGAGCTGGCC TGACAGACTGTTCTGGGTATGG

FCA031 GCCAGGGACCTTTAGTTAGATT GCCCTTGGAACTATTAAAACCA

FCAO035 CTTGCCTCTGAAAAATGTAAAATG AAACGTAGGTGGGGTTAGTGG

Menotti-Raymond

FCAO77 GGCACCTATAACTACCAGTGTGA ATCTCTGGGGAAATAAATTTTGG etal. 1999

FCA096 CACGCCAAACTCTATGCTGA CAATGTGCCGTCCAAGAAC

FCA149 CCTATCAAAGTTCTCACCAAATCA GTCTCACCATGTGTGGGATG

FCA208 TCAGGGTTCAAAAAAAGAAAAA CAAAGCACCAGCTTAGAAGTCA

FCA232 ATGACCATCTCAAACTTCATGG AGCTGAGTTTGCGTTTATCATG
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FCA476 GACCTTGGAAGGAAAGGAGG CCCTTTTCTCCATGTTGTTACT

FCA506 AATGACACCAAGCTGTTGTCC AGAATGTTCTCTCCGCGTGT

F53 GTTGGGAGTAGAGATCACCT GAAAAAGACTCCTGCTTGCA

F115 CTCACACAAGTAACTCTTTG CCTTCCAGATTAAGATGAGA

LC106 TCTCCACAATAAGGTTAGC GGGATCTTAAATGTTCTCA Carmichael et al.,
2000

LC110 CCTTTGTCACTCACCA CGGGGATCTTCTGCTC

amelogenin  [CGAGGTAATTTTTCTGTTTACT GAAACTGAGTCAGAGAGGC Pilgrim et al., 2005

Pro tucely detekce délky alel jednotlivych mikrosatelitovych lokusti pomoci kapilarni
elektroforézy byl jeden z kazdé dvojice primerd oznacen jednou ze Ctyt fluorescenénich barev
ze sady ABI DS-33. Pro cile této prace byly vybrané lokusy, véetné amelogeninu, rozdéleny
do dvou multiplext po osmi lokusech. Rozdéleni do multiplexii, barevné oznaceni a rozsah
délek alel pro kazdy lokus jsou uvedeny v Tab. 2.

Tab. 2: Sestaveni jednotlivych multiplexi, délky alel v ovzorkované populaci a barevné oznaceni primerd.

MULTIPLEX MULTIPLEX
A B
Délka alel | Barevné Délka alel| Barevné
Lokus (bp) oznaleni Zdroj Lokus (bp) oznadeni Zdroj
(Carmichael et al., (Carmichael et al.,
LC106 93-107 PET 2000) LC110 95-107 PET 2000)
(Menotti-Raymond (Menotti-Raymond et
FCAO035 130-144 NED ctal., 1999) FCA232 111-115 NED al., 1999)
(Menotti-Raymond (Menotti-Raymond et
FCA149 123-137 VIC etal., 1999) F53 159-175 VIC al., 1999)
(Menotti-Raymond (Menotti-Raymond et
FCAO008 125-135 6-FAM etal,, 1999) FCAO077 129-135 6-FAM al., 1999)
(Menotti-Raymond (Menotti-Raymond et
FCA506 188-202 PET ctal., 1999) FCA476 195-201 PET al., 1999)
(Menotti-Raymond (Menotti-Raymond et
FCA031 223-231 NED FCA 207-217 NED
CA3 82 etal., 1999) CA0% 0 al., 1999)
(Menotti-Raymond (Menotti-Raymond et
FCA001 176-1 VI FCA2 299-307 —FAM
CARD 6-186 ¢ etal., 1999) CA208 99-30 6 al., 1999)
F115 217-245 | 6-FAM (MGQO;:"nggond amelogenin | 193213 | VIC | (Pilgrim etal, 2005)

K amplifikaci lokusti pomoci PCR byl pouzit komercni kit Multiplex PCR kit (Qiagen).
Reakéni smés se skladala z5 ul Multiplex PCR kitu, obsahujiciho HotStarTaq DNA
polymerazu a PCR puft, 3 ul ddH20, 1 ul multiplex primer mixu (Tab. 3) a 1 ul DNA templatu
nezavisle na koncentraci DNA v izolatu.

Tab. 3: Koncentrace jednotlivych primerd pro mikrosatelitové lokusy v primermixu.

MULTIPLEX
A

MULTIPLEX
B
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Lokus Koncentrace Lokus Koncentrace
LC106 SuM LC110 S5uM
FCAO035 2,5uM FCA232 1uM
FCA149 1uM F53 2,5uM
FCAO008 1uM FCA077 1uM
FCA506 SuM FCA476 S5uM
FCA031 2,5uM FCAQ96 2,5uM
FCAO001 jmyt FCA208 5uM
F115 1uM amelogenin 1uM

Pro spolehlivé stanoveni genotypti z amplifikovanych lokusi byl pouzit “multiple-tube
approach”, ktery je optimalni pro analyzy DNA izolatd s nizkou koncentraci DNA a
ptedpokladem nekvalitni, fragmentované DNA (Navidi et al., 1992; Taberlet, 1996). Kazdy
vzorek byl pro panel mikrosatelitovych lokust amplifikovan 3—6x v nezavislych opakovanich.
Zpracovani vSech vzorka predchazel proces optimalizace PCR podminek pro ndmi vytvoiené
multiplexy. Na zdklad¢ optimalizace byla stanovena annealingova teplota pro Multiplex A 51,5
°C a pro Multiplex B 54,0 °C. Reakce probéhla v celkem 40 cyklech a finalni extenze byla
prodlouzena na 30 minut oproti standardnimu protokolu.

PCR produkt byl poté ziedén formamidem a fluorescen¢né zna¢enym velikostnim standardem
GeneScan™ 500 LIZ™ a zaslan na fragmentacni analyzu. Findlni roztok se skladal z 9,3 pl
formamidu, 0,2 pl velikostniho standardu a 0,5 ul PCR produktu

Zpracovani a analyza dat

Vizualizace vysledkll fragmentacni analyzy a odecet délky jednotlivych mikrosatelitovych
lokusi byl  provddén  pomoci  softwaru =~ GENEIOUS  PRIME  2020.1.1
(https://www.geneious.com). Binning byl proveden automaticky v softwaru GENEIOUS
PRIME. Konsenzudlni genotyp pro jednotlivé lokusy byl sestaven z minimélné tfech
nezavislych genotypovani. Jednotlivé vysledky genotypovani pro konkrétni vzorek a lokus byly
odecteny nezavisle a poté porovnany, aby nedoslo k chybnému odecteni. Konsenzuélni genotyp
byl sestaven podle nasledujicich pravidel: jedinec byl v daném lokusu oznacen za heterozygota,
pokud se kazda z alel vyskytla v elektroforetogramech alespon dvakrat. Jako homozygot pro
danou alelu byl oznacen jedinec, u kterého se homozygotni kombinace alel vyskytla v
elektroforetogramech alespon tfikrat. Pokud toto pravidlo nebylo splnéno, genotypovani
vzorkil bylo zopakovano pro dosazeni vérohodnych vysledktl (Navidi et al., 1992; Taberlet et
al., 1996; Benschop et al., 2013). Jako Gspésny genotyp byl povazovan takovy genotyp, kde se
podafilo replikovat z panelu 15 mikrosatelitovych lokusi alespon 13 lokust. Vzorky, které
nesplnily toto kritérium byly ozna¢eny jako neuspésné a byly vytazeny z dalSich analyz.

Pii spojovéni datasetll z projekti Velké Selmy 2 a Selmy SKCZ byla provedena kalibrace odeétl
elektroforetogramii za pomoci vzorka, které byly nezavisle zpracovany v obou laboratofich.
Vysledné odecty délek mikrosatelitovych alel byly pfepocteny na stejnou hodnotu tak, aby byl
vytvoren spolecny dataset.

16



Ovéreni druhového uréeni vzorku

Z divodu mozné nespravné druhové determinace pii sbéru vzorkl v terénu a zamény trusu rysa
ostrovida za trus kocky divoké (Felis silvestris silvestris), pfipadné kocky domaci (Felis
silvestris catus), byla pomoci plug-inu GENEALEX 6.5 (Peakall & Smouse, 2006, 2012) pro
Microsoft Excel provedena analyza hlavnich koordinat (PCoA) na zakladé genetickych
vzdalenosti. Pro piifazeni vzorkl ke konkrétnimu druhu byly jako referencni vzorky pouzity
oveéiené vzorky tkan€ a srsti koCky divoké a domaci, které byly ziskdny v ramci stejného
projektu. Chybn¢ determinované vzorky byly vyfazeny z dalSich analyz.

Identifikace jedincu

Jednotlivé konsenzudlni genotypy byly mezi sebou porovnany pomoci softwaru CERVUS
(Kalinowski et al., 2007). Genotypy oznacené jako potencialné identické mély minimalng 10
shodnych lokusti a maximaln€ 5 neshod. Po provedeni této exploracni analyzy byly jednotlivé
genotypy, které splnily tyto parametry porovndny a neshody zkontrolovany v konkrétnich
elektroforetogramech. Na zaklad¢ ovéfeni shody na Grovni primarnich dat byly poté genotypy
oznaCeny za identické. Genotypy oznacené jako identick¢é mély maximalné¢ dva neshodné
lokusy a v neshodadch musely sdilet jednu z alel. Neshody tedy byly na trovni rozdilu
heterozygot/homozygot pro konkrétni lokus. Data o opakovanych zachytech konkrétnich
jedinc, tj. identické genotypy s odliSnym mistem a datem nalezu, byly pouzity pro analyzy
demografie a prostorové ekologie. Dataset pro populacné—genetické analyzy byl tvofen pouze
jednim konsenzudlnim genotypem pro konkrétniho jedince.

Genealogicka struktura a pribuzenské vztahy

Za ucelem rozteSeni vztahi mezi jedinci byla provedena analyza ptibuznosti za pomoci
softwaru ML-RELATE (Kalinowski et al., 2006). Vyhodnoceni vztahu mezi dvéma jedinci je
stanoveno na zékladé nejvétsi pravdépodobnosti jednoho ze ¢tyf moznych vztahl: nepiibuzni
jedinci, nevlastni sourozenec s jednim spole¢nym rodi¢em, sourozenec a vztah rodi¢-potomek.
Signifikance kazdého vysledného potencidlniho vztahu byla ovéfena testem konkrétni hypotézy
pro konkrétni dvojici. Pro kazdou hypotézu bylo provedeno 100 000 simulaci. Pokud byla
hodnota p < 0,05 byl vztah povazovan za signifikantni.

Prostorova aktivita a demografie

Populacni hustota
Pro odhad populac¢ni hustoty byla pouzita metodika dle Dul’a et al., (2021) a Kubala et al.,
(2017). Populacni hustota byla nejprve vypoctena pro husté ovzorkovana tizemi Javornikt a
Kysucké vrchoviny. Nejprve byla stanovena velikost prostorového bufferu kolem minimalniho
konvexniho polygonu (MCP) ohrani¢ujicim ovzorkované tizemi. Byly provedeny odhady
popula¢ni hustoty pro buffery o velikost od 100 m do 28 km a jako nejvhodnéjsi byl zvolen
buffer, kde vypocty populacni hustoty zaCaly konvergovat ke stejné hodnoté. Minimalni
velikost bufferu byla stanovena 24 km pro ovzorkované uzemi Javorniku a 14 km pro
ovzorkované tizemi Kysucké vrchoviny. Popula¢ni hustota byla také vypoctena pro MCP celé
ovzorkované oblasti zdpadniho a stiedniho Slovenska.
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Velikost populace

Pro odhady velikosti populace rysa na Slovensku byla pouzita metoda extrapolace populacni
hustoty a 3 metody, které pracuji s principem CMR za pouziti riznych vstupnich dat a riiznych
modelt.

Extrapolace

Prvni metodou byl vypocet velikosti populace na zéklad¢ extrapolace populac¢ni hodnoty z
modelovych oblasti. Podobna metodika byla jiz diive pouzita pro odhady velikosti populace
rysa ostrovida na Slovensku za pomoci dat z fotopasti (Kubala et al., 2017; Kubala et al., 2020;
Dula et al., 2021). Velikost populace pro celé Slovensko byla vypocitana jako nasobek rozlohy
vhodného habitatu obyvaného rysem ostrovidem (28 090 km?, Kaczensky et al., 2013) a
pruméru ziskanych odhadt populaénich hustot pro Javorniky a Kysuckou vrchovinu. Velikost

populace byla také vypoctena pouze pro ovzorkovanou oblast zapadniho a stfedniho Slovenska
(13 651 km?).

CMR modely bez prostorovych dat

Jeden z nejpouzivangjSich softwarti pro odhad velikosti populace u velkych Selem je
CAPWIRE (v. 1.1.4, Pennell et al., 2013.). Tento softwarovy balicek v programovacim
prostfedi R pracuje s primarnimi daty, které obsahuji v§echny zachyty kazdého ovzorkovaného
jedince. CAPWIRE je schopny zohlednit heterogenitu v poctu opakovanych zachyti a je
vhodny pro analyzy druhii s mensi pocetnosti populace (Miller et al., 2005). Vzhledem k
pfedpokladu heterogenity v ziskanych datech, byl dle doporuceni autorti pouZit vhodnéjsi
model TIRM (Two Innate Rates Model) (Miller et al., 2005).

Dataset pro odhad velikosti populace se skladal ze vSech Uspésné genotypovanych vzorkd. Z
datasetu byly odstranény opakované zachyty ze stejného dne a mista.

Velikost populace rysa byla stanovena nejprve pro uzemi celého Slovenska. Vzhledem k
heterogenité zachytli a zanedbatelnému mnozstvi vzorkid z vychodniho Slovenska byla
pocetnost rysa ostrovida stanovena také pouze pro ovzorkované uzemi zdpadniho a stfedniho
Slovenska, které bylo ohrani¢eno minimalnim konvexnim polygonem.

Rovnéz z diivodu malého poctu jedincl a jejich opakovanych zachyti byla pocetnost pro
jednotliva chranéna uzemi odhadnuta pouze pro CHKO Kysuce (ktera byla pro t¢ely srovnani
s dal$imi publikacemi rozdélena na Javorniky a Kysuckou vrchovinu), CHKO Strazovské
vrchy a NP Velka Fatra.

U vSech odhadii byl pomoci 1000 bootstrapti vytvoren 95% interval spolehlivosti.

CAPWIRE je primarné stavén pro uzaviené populace ovzorkované v kratkém casovém useku.
Proto byl pro odhady velikosti populace pouzit také software MARK (White and Burnham,
1999).

Pro analyzu celé populace byl zvolen Hugginstiv model uzaviené populace, ktery bere v potaz
heterogenitu vzorkovani a chybné identifikace. Pravdépodobnost prvniho zachytu byla rovna
pravdépodobnosti opakovaného zachytu. Za tcelem zjisténi optimalniho nastaveni parametrii
pro analyzu byla provedena exploracni analyza vlivu nastaveni poc¢tu diskrétnich intervali
zachyti na odhad velikosti populace (Obr. 5). VSechny vysledné odhady velikosti populaci byly
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stanoveny s 95% konfiden¢nim intervalem. Vzhledem k lepSimu ovzorkovani byla pro findlni
odhady velikosti populace pouzita data opakovanych zachytl jedinct pouze z prvni sezony.
Dataset byl rozdélen do 15 diskrétnich intervalli zachytu. Z datasetu byly odstranény opakované
zachyty ze stejného dne a mista.

Zavislost odhadu velikosti populace na poétu intervalQ
zachytu- Huggins, 1.sezéna
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Obr. 5: Graf zavislosti po¢tu diskrétnich intervali zachyti na odhadované velikosti populace rysa ostrovida v
programu MARK pro 1. sezonu. Cernou barvou je zobrazen odhad velikosti populace, Eervenou barvou je oznaten
95% interval spolehlivosti.

Prostorové explicitni CMR model

Jako dalsi pfistup ke stanoveni pocetnosti rysa ostrovida na Slovensku byly zvoleny prostorové
explicitni capture—recapture modely (spatial explicit capture—recapture, SECR) za pouziti R
balicku secr (Efford, 2022). Tyto modely berou v potaz i vyskytova GPS data a jsou proto jedny
z nejvhodnéjsich pro odhad velikosti populace pti heterogennim vzorkovani. Odhad pocetnosti
byl stanoven pro vzorky stiedniho a zapadniho Slovenska. Vstupnimi daty byly soufadnice
minimalniho konvexniho polygonu vytvofen¢ho z ovzorkované oblasti a zachyty jedinct. Dle
nejvyssi hodnoty AIC (Akaikovo informacni kritérium) byl poté vybran nejvhodnéjsi model.

Simulace dat

Za ucelem oveteni vysledk odhada velikosti populace byly provedeny simulace zachytovych
dat na zéklad¢ parametrt redlnych zachytovych dat. Za pouziti balicki MASS (Venables &
Ripley, 2002) a ved (Meyer et al., 2023) byl dvakrat nezavisle otestovan nejvhodnéjsi typ
distribuce realnych zachytovych dat a byly definovany jeji parametry. Stejny pfistup testovani
byl jiz pouzit v dal$ich capture-mark-recapture studiich (Adcock et al.,2022, Sauvé et al.,2022).
Nésledné byly pomoci balicku CAPWIRE vytvofeny datasety simulovanych zachytl s

19



pravdépodobnosti opakovaného zachytu a distribuci zachyt podle redlnych dat. Pro ovéieni
spravnosti odhadu velikosti populace bylo vytvoreno celkem 12 datasetii s fixnim poctem 155
zachytl a predpokladanou velikosti populace od 75 do 400 jedinct. Dalsi analyza byla zalozena
na stabilni velikosti populace a zvySujicim se poctl genotypli od 50 do 900 vzorkl. Tato
analyza umoziuje predikovat vyvoj odhadii velikosti populace s nardstajicim poctem vzorkd,
kde se frekvence a pocet opakovanych zachytl vyviji podle trendu realnych dat.

Analyza Zivotaschopnosti populace

Pro predikci vyvoje populace v Case byla provedena analyza zivotaschopnosti pomoci softwaru
Vortex (Lacy & Pollak 2023).

Vzhledem k absenci komplexnich dat o natalit¢ a mortalité¢ karpatské populace byly pouzity
vstupni parametry natality a mortality (Tab. 4) dle Nilsson (2013). Velikost populace byla
nastavena dle nejvys$si hodnoty odhadu ziskanych v této praci, tedy 263 (£ 24) jedincii (viz
Vysledky). Jako velikost nosné kapacity prostfedi byl rovnéZz nastavena ziskana velikost
populace a také az ¢tyfnasobek této hodnoty (nepublikovana data). Celkem byly provedeny
hodnotach parametri mortality. Druhy scénat byl zalozen na primérnych hodnotach vsech
parametri. Treti scénaf, simulujici negativni stav populace, byl zalozen na nejvysSich
hodnotach parametrti mortality. Pro kazdou predikci bylo provedeno 100 iteraci. Vysledky
analyzy jsou uvedeny s konfiden¢nim intervalem 95 %.

Tab. 4: Vstupni parametry natality a mortality pro analyzu Zivotaschopnosti v softwaru Vortex (Lacy & Pollak
2023) r=rok

Natalita a rozmnozovani

VEk samice pfi prvnim rozmnozZovani 2
VEk samce pfi prvnim rozmnoZovani 2
Nejvyssi vék reprodukce 18
Maximalni pocet mlad’at ve vrhu 4
Pomér pohlavi ve vrhu 50
Ocekavana mira riistu populace 1,21

min primér  max
% mnozicich se dosp€lych samic 53 63 73
Pocet rozmnozujich se samic na mnoziciho se samce 2,1
Mortalita min prumér  max
Mortalita samic ve véku 0—1r 13,2 48,9 84,6
Mortalita samic ve véku 1-2r 13,1 23,4 33,7
Mortalita samic ve véku 2+r 10 11 12
Mortalita samcu ve véku 0—-1r 51,2 71,8 92,4
Mortalita samcu ve véku 1-2r 24 42,9 61,8
Mortalita samcti ve véku 2-+r 5,46 6 6,54
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Efektivni velikost populace

Pro vypocet efektivni velikost populace rysa ostrovida byl pouzit software LDNE (Waples and
Do, 2008), ktery vypocte efektivni velikost populace na zdkladé vazebné nerovnovahy. Byl
pouzit model ndhodného kiiZzeni. Minimalni frekvence alel (Pcrit) pro analyzu byla stanovena
jako 1/(2 S) <Pgit <1/S, kdy S je pocet jedincti. Timto zplisobem je oSetieno vytazeni alel s
nizkou frekvenci na zéklad¢ realnych dat (Waples et al.,2010; Gajdarova et al., 2023). Pro
dataset 68 jedinct byla hodnota Pcit Stanovena na 0,01.

Prostorova distribuce, vizualizace vysledku analyz v mapé

GPS soutadnice nalezenych vzorki slouzily jako vstupni data pro tvorbu map v softwaru QGIS
3.18-3.26.3 (QGIS Development Team, 2021-2022). V softwaru byly také zpracovany
vizualizace populacné genetickych analyz, analyz identit a pfibuznosti. Pro tvorbu map byly
pouzity volné¢ ptistupné topografické vrstvy. Pro zobrazeni aredlu vyskytu rysa ostrovida byl
pouzit voln¢ ptistupny shapefile z publikace Chapron et al. (2014) a Kaczensky et al. (2018).
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Vysledky

Vzorkovani a genotypizace vzorkd

Za zkoumané obdobi v letech 2017-2019 bylo v ramci projektu Velké selmy 2 nalezeno celkem
187 vzorki (Obr. 6). V rysim roce 2017/2018 bylo nalezeno 98 vzorkd, v rysim roce 2018/2019
poté 77 vzorkl. U 12 vzorkil nebyl udaj o datu nalezeni uveden. Mezi nejvice pokryté oblasti
patfil zapad a stfed Slovenska. U 8 vzorkti chybél udaj o GPS soutadnicich nalezu vzorku. Pro
vyobrazeni v map¢ byly v tomto ptipad€ pouzity orientaéni soufadnice na zakladé popisu mista
nalezu (obec, lokalita aj.)

Seznam vSech zpracovanych vzorki je uveden v Ptiloze 1.

@ Uspésné genotypované vzorky
@ Vyfazené vzorky

Chranéna uzemi:
( [T] Chranéné krajinna oblast
% [T"1 Nérodni park
Ochranné pasmo narodniho parku

Uzemi vyskytu rysa ostrovida: (Chapron et al. 2014)
1 Uzemi stalého vyskytu
Uzemi sporadického vyskytu

0 25 50 km
L B

Obr. 6.: Mapa zajmového tizemi s vyznacenymi lokalitami nalezi jednotlivych vzorki. Zelené jsou vyznaceny tispésné
genotypované vzorky. Cervené jsou vyznaleny vyfazené vzorky. Uzemi ohraniGené tuénym okrajem polygonii znazoriuje
tizemi se stilym vyskytem rysa ostrovida dle Chapron et al. (2014). Ctverce s tenkym okrajem mimo tuén& ohrani¢enou oblast
znazornuji tizemi sporadického vyskytu rysa ostrovida dle Chapron et al. (2014).

Pocet nalezenych vzorkii a GispéSnych genotypl pro jednotlivé mésice ve dvou sezdnach je
popsan v Obr. 7.
Laboratorné zpracovano bylo celkem 145 vzorki trusu, 18 vzorkl srsti, 17 vzorki moci, 6
tkatiovych vzorki a jeden bukalni stér. Usp&snost genotypovani byla p¥iblizng 32 % a lidila se
podle typu vzorkd. Usp&sné se povedlo ziskat genotyp u 59 vzorkd (Obr. 8). Uspésnost
genotypizace pro jednotlivé typy vzorkd je uvedena v Obr. 8. Nejvyssi uspésnost, 100 %, byla
u tkanovych vzorki, invazivné ziskanych vzorkt srsti a stéru. U neinvazivné ziskané srsti byla
isp&snost genotypizace 36 %, u trusu pfiblizné 29 % a u moci pouze 12 %. Uspésnost viech
neinvazivné ziskanych vzorkd, tj. vzorkt trusu, srsti a moci byla ptiblizné 27 %.
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Obr. 7: Pocet vzorki a genotypt z nich ziskanych v jednotlivych mésicich dvou rysich roku z let 2017-2019.
Kazdy sloupec znazornuje celkovy pocet obdrzenych vzorki v dany mésic. Svétle Seda vyse€ sloupcii znaci pocet
genotypi ziskanych z laboratorniho zpracovani danych vzorka.
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Obr. 8: Pocet vzorkl a genotypt z nich ziskanych rozdélené dle typu vzorku.
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Kazdy sloupec znazoriuje celkovy pocet obdrzenych vzorki daného typu. Svétle Seda vyseé sloupci znaci pocet
genotypt ziskanych z laboratorniho zpracovani danych vzorkd.

Zavislost poctu identifikovanych jedinct linearné roste v zdvislosti na poctu ziskanych
genotypil a nedosahuje v pfipadé¢ vzorkd této studie plateau (Obr. 9), coz naznacuje
nedostatecné ovzorkovani populace.

Zavislost poctu jedincl na poctu genotyptl
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Obr. 9: Zavislost poétu identifikovanych jedinct na poctu ziskanych genotypt

Ovéreni druhového urceni vzorkl

Analyza hlavnich koordindt na zdklad¢ genetickych vzdalenosti rozdélila dataset do dvou
oddélenych skupin (Obr. 10). Jeden klastr tvotily pouze vzorky oznacené pfi sbéru jako rys
ostrovid. Druh4 skupina byla tvotfena referen¢nimi vzorky kocek divokych, kocek domacich a
také dvéma vzorky, které byly pii sbéru oznaceny jako rys ostrovid (konkrétné 03/0020 a
05/0091). Oba vzorky tedy byly geneticky uréeny jako patfici k rodu Felis a vytazeny z dalSich
analyz.
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Obr. 10: Graficky vystup analyzy hlavnich koordinat datasetu 59 genotypti ziskanych béhem dvou vzorkovacich
sezon. Zelené trojihelniky znaéi zpracované vzorky oznacené jako rys ostrovid. Modré kosoctverce znaci
referen¢ni vzorky kocky divoké. Oranzové ctverce znaci referencni vzorky koc¢ky domaéci.

Populacné-genetické analyzy

Celkovy dataset pro dal$i analyzy byl tvofen 155 genotypy, z toho 98 genotypl z projektu
Selmy SKCZ (Krojerova et al., 2019) a 57 genotypt z projektu Velké Selmy 2. Prostorové
umisténi vSech Uspésné genotypovanych vzorkli z obou projekt a pokryti zajmové oblasti
vybranych chranénych tizemi je zobrazeno na Obr. 11.
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Obr. 11: Mapa zajmového izemi s vyzna¢enymi lokalitami nalezii jednotlivych vzorkl. Zelené jsou vyznaéeny
genotypy ziskané a zpracované v ramci projektu projektu Velké selmy 2. Zluté jsou vyznadeny genotypy ziskané
z projektu Selmy SKCZ. Uzemi ohraniené tuénym okrajem polygoni znazorfiuje izemi se stalym vyskytem rysa
ostrovida dle Chapron et al. 2014. Ctverce s tenkym okrajem mimo tuéné ohrani¢enou oblast znazoriuji tzemi
sporadického vyskytu rysa ostrovida dle Chapron et al. 2014.

Analyza identit

Zvoleny panel lokust se ukazal jako vhodny pro identifikaci jedinch jak pro nepfibuzné, tak
pfibuzné jedince (Pip= 3,42E-10, Pip-sis= 6,65E-05). Z divodu piedpokladu piibuznosti
jedinct v populaci byl jako indikator vhodnosti panelu zvolen parametr Pip-sis. Bylo tedy
potieba 15 lokusii ke spolehlivému rozliSeni jedinct v tomto datasetu. Tii vzorky (K018 UK,
LL47 a LL51) mély Gspésné genotypovano pouze 13 lokusi. Genotypy téchto vzorkl ale
nebyly shodné s Zadnym dal§im vzorkem.

Tab. 5: Vysledné pravdépodobnosti vyskytu stejného genotypu pro dva jedince (Pip), pravdépodobnost vyskytu
stejného genotypu mezi ptibuznymi jedinci blizce ptibuznymi jedinci(Pip-sig), kumulativni Pip @ Pip_sig sefazeny
od nejvice informativniho lokusu (LC106).

Lokus Pip Pip-sis kumulativni Pio |kumulativni Pip-sis
LC106 7,81E-02 3,84E-01 7,81E-02 3,84E-01
F115 1,11E-01 4,16E-01 8,64E-03 1,60E-01
FCA506 1,52E-01 4,61E-01 1,32E-03 7,37E-02
FCAA476 1,72E-01 4,70E-01 2,26E-04 3,46E-02
FCA208 1,90E-01 4,83E-01 4,30E-05 1,67E-02
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FCA001 2,06E-01 4,95E-01 8,66E-06 8,27E-03
FCAO096 2,01E-01 4,99E-01 1,79E-06 4,13E-03

F53 2,35E-01 5,11E-01 4,19E-07 2,11E-03
FCA149 2,69E-01 5,40E-01 1,13E-07 1,14E-03
FCAOQ35 3,18E-01 5,71E-01 3,28E-08 6,49E-04
FCAO008 3,30E-01 5,72E-01 1,04E-08 3,71E-04
LC110 2,91E-01 5,84E-01 3,44E-09 2,17E-04
FCAQ77 3,72E-01 5,94E-01 1,28E-09 1,29E-04
FCA031 3,86E-01 6,12E-01 4,93E-10 7,88E-05
FCA232 6,94E-01 8,44E-01 3,42E-10 6,65E-05

Z celkového datasetu 155 genotypil rysa ostrovida bylo identifikovdno 68 individualnich
genotypll, 27 samic a 41 samct (Obr. 12). Pomér pohlavi byl tedy pfiblizné€ 2:3. B€hem sezony
2017/2018 bylo zachyceno celkem 45 jedincil, 13 samic a 32 samct (Obr. 13). Béhem druhé
sezOny bylo zachyceno celkem 35 jedincii, 15 samic a 20 samct (Obr. 14).
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Obr. 12: Mapa znazoriujici uspé$né genotypované jedince rysa ostrovida po vyfazeni opakovanych zachyti za
celé sledované obdobi 2017-2019. Pro znézornéni byl ponechan vzdy prvni zachyt daného jedince. Cervené body

znazoriuji zachycené samice, modré body znazorniuji zachycené samce.
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Obr. 13: Mapa znazornujici uspé$né genotypované jedince rysa ostrovida po vyfazeni opakovanych zachyti za
sezonu 2017/2018. Pro znazornéni byl ponechan vzdy prvni zachyt daného jedince. Cervené body znazoriiuji

zachycené samice, modré body znazoriuji zachycené samce.
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Obr. 14: Mapa znazoriujici uspé$né genotypované jedince rysa ostrovida po vyfazeni opakovanych zachyti za
sezonu 2018/2019. Pro znazornéni byl ponechan vzdy prvni zachyt daného jedince. Cervené body znazoriiuji

zachycené samice, modré body znazornuji zachycené samce.
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Genealogicka struktura a pfibuznost

Celkem bylo nalezeno 65 potencidlnich vztahti rodi¢—potomek (PO), 43 potencialnich part
sourozencil (FS) a 320 potencialnich part sourozencii sdilejicich jednoho z rodica (HS). U 43
part byla signifikantné potvrzena piibuznost prvniho stupné, tj. vztah rodi¢—potomek nebo par
sourozencu. Z toho bylo signifikantnich 11 vztahd rodi¢-potomek a 8 part sourozenct (Tab. 6,
Obr. 15). U zbylych 24 pard nebylo mozné rozlisit, o ktery ze dvou vztahti prvniho fadu se
jedna. Vztah prvniho fadu byl ale signifikantni. 9 part bylo signifikantné identifikovano jako
nevlastni sourozenci sdilejici jednoho z rodicu.

Tab. 6: Vztahy prvniho fadu na zakladé vysledki analyzy piibuznosti v programu ML Relate. PO= vztah rodi¢—
potomek (parent—offspring), FS= sourozenci (full siblings), HS= nevlastni sourozenci (half siblings). * oznacuje
vztahy, jejichz p < 0,05 oproti vztahu s druhym nejvyssim likelihood.

ID1 1D2 vztah ID1 ID2 vztah
RO15 R032 PO* RO33 R032 FS*
K021 K023 PO* R033 R014 FS*
K033 K023 PO* R029 R033 FS*
K031 K025 PO* K035 K024 FS*
K031 LL48 PO* LL34 LL29 FS*
LL33 K016 PO* LLO8 LL44 FS*
LL35 LL31 PO* LL12 LL29 FS*
LL45 LL31 PO* LL15 LLO4 FS*
LL47 LL37 PO* RO14 R032 FS
LLO9 LL47 PO* RO33 R0O31 FS
LL15 LL10 PO* R029 RO15 FS
RO15 R031 PO R029 R014 FS
R014 R031 PO K033 K024 FS
RO14 RO15 PO LL40 K022 FS
R033 RO15 PO LL42 K022 FS
R029 RO31 PO K015 RO15 FS
R029 R032 PO R029 R024 HS*
K029 K015 PO K016 R029 HS*
K023 K024 PO LL47 LL31 HS*
K037 R024 PO LL40 K023 HS*
LL40 K024 PO LL40 LL29 HS*
LLO2 K034 PO LLO2 R029 HS*
LLO3 K025 PO LLO6 K018 HS*
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Obr. 15: Znazornéni vysledkt analyzy piibuzenskych vztahti v softwaru ML-Relate mezi 68 jedinci rysa
ostrovida. Cerné body znazoriiuji jedince rysa ostrovida. Tuéna Eervend spojnice bodti znazoriiuje signifikantni (p
< 0,05) vztah rodi¢—potomek (PO) na zaklad¢é nejvyssiho likelihood. Tenka Cervena spojnice bodi znazoriuje
vztah rodié—potomek na zakladé nejvyssiho likelihood, ktery ale neni signifikantni. Tuéna modra spojnice bodi
znazornuje signifikantni (p < 0,05) vztah sourozenci (FS) na zaklad¢ nejvyssiho likelihood. Tenka modra spojnice
bodi znazoriiuje vztah sourozencl na zakladé nejvyssiho likelihood, ktery ale neni signifikantni. Tu¢na zelena
spojnice znazoriuje signifikantni (p < 0,05) nevlastni sourozence, ktefi maji jednoho spolecného rodice.

Prostorova aktivita a demografie:
Celkem bylo opétovné zachyceno 22 jedincll a to pouze na uzemi zipadniho a stfedniho
Slovenska (Tab.7). Primérny pocet zachytii na jedince byl pro celé zkoumané obdobi 1,9. Pro
prvni sezonu bylo zaznamenano primérné 1,58 zachytl na jedince. Ve druhé sezoné poté 1,69
zachytl na jedince.
Dva jedinci (LL35, LL40) byly opakované zachyceni v lokalitaich vzdalenych jen nékolik
desitek metri. Opakované zachyty se vyskytly pouze v oblastech s vyS$§im poctem
ovzorkovanych jedincti. Nejvice opakovanych zachyti bylo na izemi CHKO Kysuce a CHKO
Strazovskeé vrchy. Nejvétsi prostorovou aktivitu na zakladé analyzovanych zachytovych dat, o
plose 43,69 km? (minimalni konvexni polygon vytvofeny spojenim vSech mist zachytéi — MCP
100), mél samec oznacen jako R14, ktery mél spolecné se samcem R16 nejveEtsi pocet zachyti,
ato 11. Opakované zachyty konkrétnich jedincli jsou vyobrazeny na obrazcich 16-18.
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Tab. 7 Tabulka poétu genotyptl, po¢tu jedinct a recapture rate pro jednotlivé ovzorkované oblasti.

Pocet genotypu Pocet jedinci Recapture rate
CHKO Kysuce 72 19 3,79
CHKO Strazovské vrchy 19 7 2,71
NP Velka Fatra 16 12 1,33
NP Mala Fatra 10 9 1,11
NP Muréanska planina 10 10 1,00
CHKO Horna Orava 8 6 1,33
CHKO PoPana 2 1 2,00
NP Slovensky raj 2 2 1,00
CHKO Biele Karpaty 1 1 1,00
CHKO Ponitrie 1 1 1,00
CHKO Vychodné Karpaty 1 1 1,00
NP Nizke Tatry 1 1 1,00
NP Poloniny 1 1 1,00
NP Slovensky kras 1 1 1,00
RSOPK Presov 1 1 1,00
TANAP 1 1 1,00
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Obr. 16: Mapa zobrazujici prostorovou aktivitu péti jedinctl na izemi CHKO Kysuce, oblast Javorniky. Jednotlivi

jedinci jsou barevné odliseni. Kazdy bod znazornuje misto zachytu jedince.
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Obr. 17: Mapa zobrazujici prostorovou aktivitu péti jedincti na izemi CHKO Kysuce, oblast Kysucka vrchovina,
CHKO Horna Orava a NP Mala Fatra. Jednotlivi jedinci jsou barevné odliseni. Kazdy bod znézoriiuje misto
zachytu jedince.
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Jedinci rysa ostrovida:
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Obr. 18: Mapa zobrazujici prostorovou aktivitu péti jedinct na uzemi CHKO Strazovské vrchy a NP Velka Fatra.
Ve vyfezu je znazornéna prostorova aktivita jedince na uzemi NP Slovensky raj. Jednotlivi jedinci jsou barevné
odliseni. Kazdy bod znézoriiuje misto zachytu jedince.

Populaéni hustota

Pro izemi minimalniho konvexniho polygonu v ramci oblasti Javorniki byla popula¢ni hustota
stanovena na 0,88 (0,64—1,21) jedincti na 100 km? a pro oblast Kysuc 1,0 (0,53—1,87) jedincii
na 100 km?. Pro celé ovzorkované uzemi zapadniho a stfedniho Slovenska byla popula¢ni
hustota stanovena na 0,48 (0,37-0,62) jedincti na 100 km?.

33



O Uspésné genotypy rysa ostrovida
W Minimalni konvexni polygon
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Obr. 19: Mapa znazoriujici minimalni konvexni polygony ovzorkovanych tzemi CHKO Kysuce-Javorniky a
Kysucka vrchovina, a také minimalni konvexni polygon ovzorkovaného izemi zapadniho a stfedniho Slovenska.
Srafovani zna&i buffer kolem MCP, pro které byla stanovena populaéni hustota. Biele body zna&i uspésné
genotypy rysa ostrovida.

Velikost populace

Metoda extrapolace

Na zaklad¢ stanovené populacni hustoty pro jednotlivé oblasti byla pomoci extrapolace na
uzemi stalého vyskytu rysa ostrovida na Slovensku a na ovzorkované Uzemi zapadniho a
sttedniho Slovenska vypoctena velikost populace (Obr. 20). Pro celé uzemi stalého vyskytu
rysa ostrovida na Slovensku byla stanovena velikost populace na 263 (+ 24) jedinct. Pro
ovzorkované Gizemi zépadniho a stfedniho Slovenska byla velikost populace stanovena na 138
(£ 19) jedincti.
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Odhad velikost populace rysa ostrovida na zakladé

extrapolace populacni hustoty
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Slovensko Zapadni a stfedni Slovensko

Obr. 20: Odhadovana velikost populace rysa ostrovida na zakladé populaéni hustoty.

Metoda CMR

Odhadovana velikost populace na zaklad¢ analyzy R balickem CAPWIRE byla stanovena na
zakladé vSech obdrzenych vzorkii a také pouze pro 1épe ovzorkované uzemi stfedniho a
zapadniho Slovenska. Odhad pocetnosti byl proveden pro kompletni dataset a pro kazdou
sezonu zvlast. Vsechny odhady byly stanoveny s 95% konfidenénim intervalem (Obr. 21, Tab.
8).
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Obr. 21, Tab. 8: Odhadované velikosti populace rysa ostrovida stanovené metodou CMR pomoci balicku
CAPWIRE (Pennell et al., 2013) véetné rozptylu konfiden¢niho intervalu 95 %. SK= Slovensko, Z+Sti= zapadni

a stfedni Slovensko

Obdobi Uzemi Pocet zachycenych jedinci Velikost populace
Zapad + stied SK 38 54 (44-65)
2017/2018
Celé SK TIRM 45 114 (97-179)
Zapad + stied SK 31 41 (32-50)
2018/2019
Celé SK TIRM 35 78 (64-121)
Zapad + stted SK TIRM 57 126 (124-182)
2017-2019
Celé SK TIRM 68 148 (139-200)

Pro analyzu v softwaru MARK byl pouZita pouze data ze sezony 2017/2018. Velikost populace
byla stanovena na 74 jedinctu (60—105) jedinct (Obr. 22, Tab. 9). Velikost populace byla
stanovena také pro jednotlivd pohlavi zvlast. Na zaklad¢é analyzy byla stanovena velikost
populace samic na 23 (17-37) jedinct a velikost populace samcti na 52 (41-75) jedinct (Obr.

22, Tab. 6).
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Odhad velikosti populace rysa ostrovida na tuzemi Slovenska

v sezoné 2017/2018 pomoci MARK
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Obr. 22, Tab. 9: Odhadované velikosti populace rysa ostrovida stanovené metodou CMR pomoci softwaru
MARK (White and Burnham, 1999) véetné rozptylu konfidenéniho intervalu 95 %.

Pocet zachycenych jedinci Odhad velikosti populace
Sezona 2017/2018 45 74 (60-105)
2017/2018 samice 13 23 (17-37)
2017/2018 samci 32 52 (41-75)

Pro odhad velikosti pomoci prostorové explicitnich CMR metod bylo pouZito ovzorkované
uzemi zapadniho a stfedniho Slovenska, bez vzorkiu z vychodniho Slovenska (celkem 151
genotyptl). Jako nejvice vhodny model byl uréen model h2 (Pledger, 2000), ktery predpoklada
v ramci celé populace pfitomnost nezachycenych skupin (tzv. latentnich tfid). Velikost
populace byla stanovena na 143 (121-173) jedinct. Jako druhy nejvice vhodny model byl uréen
nulovy model (Otis et al., 1978), ktery ptfedpoklada stejnou pravdépodobnost zachytu vSech
jedinct (equal catchability model). Velikost populace byla stanovena na 82 (73-98) jedincti.
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Odhad velikosti populace rysa ostrovida
v zapadnim a strednim Slovensku pomoci SCR
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Obr. 23: Vysledky odhadu velikost populace pomoci bali¢ku secr (Efford, 2022).

Velikost populace byla také odhadnuta pro jednotlivd chranénd uzemi, kde byl dostatek
ovzorkovanych jedincti a opakovanych zachytt (Obr. 24, Tab. 10).

V ramci CHKO Kysuce jako celku bylo spésné zanalyzovano celkem 72 vzorkl, ze kterych
bylo identifikovano 19 jedincti z toho 16 samct a 3 samice. Velikost populace byla stanovena
na 19 jedinct. Zvlast’ byl jesté stanoven pocet jedinct ve dvou podoblastech této CHKO ato v
Javornikach a \% Kysucké vrchoving.
V oblasti Javornikli bylo Uspé$né zanalyzovano celkem 49 vzorkl, ze kterych bylo
identifikovano 10 jedinc — 7 samcti a 3 samice. Odhad velikosti populace byl stanoven na 14
(10-14) jedincd.
Pro oblast Kysucké vrchoviny byl odhad velikosti populace stanoven na zakladé 23
genotypovanych vzorkl, v nichz bylo identifikovano 9 jedincl, pouze samcl. Velikost
populace byla stanovena na 14 (9-22) jedincu.
Vyssi recapture rate byl také v oblasti CHKO Strazovské vrchy, kde byla velikost populace
stanovena na 8 jedincti (7-11) na zékladé zachytu 7 jedinct, Ctyt samct a tii samic, ktefi byli
identifikovani \% ramci 23 genotypovanych vzorki.
V oblasti NP Velka Fatra bylo uspéSné¢ genotypovano 18 vzorkid, ve kterych bylo
identifikovano 11 jedinct, 7 samct a 4 samice. Velikost populace byla stanovena na 26 (16—
68) jedinc.

38



Odhady velikosti populace vybranych chranénych tzemi
Slovenska pomoci Capwire
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Obr. 24: Odhadované velikost populaci za obdobi 2017-2019 stanovené metodou CMR za pomoci softwaru
CAPWIRE (Pennell et al., 2013) ve vybranych zkoumanych oblastech véetné rozptylu konfidenéniho intervalu 95

%.

Tab. 10: Vysledky odhadi velikosti populace metodou CMR za pomoci softwaru CAPWIRE (Pennell et al., 2013)

jednotlivych oblasti.

Chranéné tzemi

Pocet zachycenych jedinci

Odhad velikosti populace

CAPWIRE
CHKO Kysuce 19 19
CHKO K?/suce 10 14 (10-14)
Javorniky
CHKO Kysuce
- 14 (9-22
Kysucka vrchovina o (-22)
CHKO Strazovské vrchy 6 8 (7-11)
NP Velka Fatra 12 26 (16-68)
Simulace dat

Na zakladé analyzy byla jako distribuce, nejvice odpovidajici redlnym zachytovym dattim,
stanovena distribuce negativné binominalni (y2mass= 3,0802, Obr. 25, 26).
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Obr. 25: Vysledky testu distribuce zachytovych dat pomoci balicku MASS (Venables & Ripley, 2002). Vysledky
ukazuji, Ze jako nejvice odpovidajici distribuce se jevi distribuce negativné binominalni (zelené sloupce).
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Obr. 26: Vysledky testu distribuce zachytovych dat pomoci bali¢ku ved (Meyer et al., 2023). Vysledky ukazuji,
ze jako nejvice odpovidajici distribuce se jevi distribuce negativné binominalni (zelené sloupce).
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Odhady velikosti populace na zakladé simulovanych dat byly mirn¢ nadhodnocené pro velikost
realné populace od 100 do 300 jedincti za pouziti modelu TIRM. V ptipadé vyssi velikosti
populace uz jsou odhady velmi nepiesné.

Odhady velikosti populace
na zakladé simulovanych dat v balicku Capwire
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800
700
600
500
400
300
200
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75 100 125 150 175 200 225 250 300 350 400 450 500 600
Stanovend velikost populace

Obr. 27: Odhadované velikosti populaci stanovené pomoci balicku CAPWIRE (Pennell et al., 2013), vypoctené
ze simulovanych datasetll vytvofenych na zaklad¢ zjisténé negativné binominalni distribuce zachyti. Simulované
datasety byly vytvofeny s konstantnim poétem 155 genotypi.

V piipadé simulace odhadu velikost populace pfi nartstu po¢tu vzorkl pro populaci o velikosti
148 jedinct, ktera byla stanovena pomoci balicku CAPWIRE (Obr. 28) dochazi pii pouziti
modelu TIRM k velmi mirnému nadhodnoceni odhadu velikosti populace a to v priméru o 5
jedincti. V simulovaném datasetu pro 150 vzorkd, ktery je nejblize realnému poctu vzorkd v
této studii dochazi k nadhodnoceni odhadu o pfiblizné 13 %. S narGstajicim poctem vzorkt
vstupujicich do analyzy dochézi ke sniZovani konfiden¢nich intervalll vyslednych odhadi.
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Odhady velikosti populace
na zakladé simulovanych dat v balicku Capwire
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Obr. 28: Odhadované velikosti populaci stanovené pomoci balicku CAPWIRE (Pennell et al., 2013), vypoctené
ze simulovanych datasetll vytvofenych na zaklad¢ zjisténé negativné binominalni distribuce zachytt. Simulované
datasety byly vytvoreny s konstantni realnou velikosti populace 148 jedincti.

Analyza zivotaschopnosti populace

Vysledky analyzy Zivotaschopnosti populace ukazuyji, Ze pti odhadované velikosti populace 263
jedinct, coz je velikost ziskané na zdklad¢ extrapolace dat z modelovych oblasti a pfedpokladu
naplnéné nosné kapacity prostfedi, mize dojit v casovém useku 100 let k nasledujicim
scéndfim vyvoje rysi populace na Slovensku (Obr. 29): v pfipad€ pozitivniho scénéfe s
minimalnimi hodnotami mortality dojde k rlstu populace az k limitnim hodnotdm nosné
kapacity prostfedim, a to 1 v pfipadé navySeni kapacity. Za pouziti primérnych hodnot
parametri mortality dojde k mirnému poklesu velikosti populace na 228 (£ 8) jedinci. V
pripad¢ negativniho scénaife muze v nasledujicich 50 letech diky vysoké mortalité dojit k
uplnému vymfieni populace.
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Predikce vyvoje populace rysa ostrovida na Slovensku
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Obr. 29: Vysledky analyzy Zivotaschopnosti populace s konfidenénim intervalem 95 %. Cervena &ara znazorfuje
negativni predikci vyvoje populace za pouziti maximalnich hodnot parametrti mortality. Modra ¢ara znazornuje
predikci vyvoje populace za pouziti primérnych hodnot parametri mortality. Zelena ¢ara znazoriiuje pozitivni
predikci vyvoje populace za pouZziti minimalnich hodnot parametrti mortality.

Efektivni velikost populace

Na zaklad¢ analyzy vazebné nerovnovahy byla stanovena efektivni velikost populace na 42,2
(31,7-58,6) jedincti pro Perit= 0,01.
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Diskuze

Genotypizace a vzorkovani

Uspé&$nost genotypizace neinvazivnich vzorkd, tj. vzorkd trusu, moéi a srsti v této praci byla
ptiblizne 27 %. Ve srovnani se studiemi, které¢ pouzily stejny panel markerti je tspeSnost nizsi
(Krojerova-Prokesova et al., 2019, Gajdarova et al. 2023). Procentualni iispéSnost genotypizace
z neinvazivnich vzorki rysa ostrovida se ale 1i§i napti¢ studiemi (19,4—44,7 %) (Sindic¢i¢ et al.,
2013; Bull et al., 2016; Krojerova-Prokesova et al., 2019; Mengiilliioglu et al., 2019; Mueller
etal., 2020). Pravdépodobnost ziskani uspésného genotypu z konkrétnich neinvazivnich vzorka
se 1i8i podle typu vzorku.

Uspé&snost genotypizace ze vzorkil neinvazivné ziskané srsti (36 %) je srovnatelna s nékterymi
studiemi rysa ostrovida (Turbakova, 2014; Krojerova-Prokesova et al., 2019), ale procentudlni
uspésnost ziskani genotypu ze vzorku srsti se 1i§i nejen v ramci genotypizace rysa ostrovida
(15,3 % versus 83 %) (Davoli et al., 2013; Mueller et al., 2020), ale také v ramci odlisSnych
druhii, jako napftiklad rys Cerveny, kocka divokd a vlk obecny, kde je rozptyl uspéSnosti
srovnatelny (Ruell and Crooks, 2007; Galaverni et al., 2012; Steyer et al., 2013; Velli et al.,
2015; Dufresnes et al., 2019).

Uspésnost genotypizace vzorkil trusu, ktera byla v této praci 29 %, ovliviiuje nékolik faktort,
jakymi jsou napfiiklad stafi vzorku a jeho skladovani (Ruell and Crooks, 2007; Wultsch et al.,
2015). Nelze také vyloucit Spatnou determinaci druhu, ze kterého vzorek pochdzi, pfi sbéru
vzorku. Procentudlni GspéSnost genotypizace rysa ostrovida a dalSich druht rodu Lynx ze
vzork trusu se li$i napfic studiemi a rozptyl je relativné velky (15,8-83 %) (Davoli et al., 2013;
Bull et al., 2016; Krojerova—Prokesova et al., 2019; Mengiillioglu et al., 2019; Mueller et al.,
2020). Ve srovnani s dal§imi velkymi Selmami (rys ¢erveny, vlk obecny, medveéd hnédy) je
uspésnost genotypizace vzorki trusu v této praci také nizsi (Ruell and Crooks, 2007; Galaverni
et al., 2012; Dufresnes et al., 2019; Skrbinsek et al., 2019).

Ackoliv jsou vzorky moci v terénu snadno nalezitelné, nejsou kontaminovany DNA kofisti a
obsahuji mensi mnozstvi inhibitori nez trus (Hausknecht et al., 2007), ziskat kvalitni genotyp
ze vzorkill moci se v této praci povedlo jen u 12 % vzorki. Divodem je pravdépodobné mensi
mnozstvi epitelidlnich bunék obsazenych v moci oproti trusu, pfitomnost inhibitord PCR v
moci (Schrader et al., 2012) a pfipadnd degradace vzorku vlivem vnéjSich podminek pied
odbérem piipadné se mize jednat o vzorek jiné selmy. Uspé&snost ziskani genotypu ze vzorkd
moci v této praci je srovnatelnd s uspesnosti v dalSich studiich rysa ostrovida (ispéSnost 17,5
%, resp. 11,1 %) (Turbakova, 2014; Krojerova-Prokesova et al., 2019).

Rarefrakéni kiivka (Obr. 9) zavislosti poctu identifikovanych jedinci na pocétu genotypt
ukazuje na nedostate¢né ovzorkovani zkoumané populace. K vé€rohodnému odhadu velikosti
populace za pouziti neinvazivni genetiky a CMR pfistupt je zapotiebi alespoil 2x vice vzorki
oproti predpokladané pocetnosti (Solberg et al., 2006). Pii predpoklddané pocetnosti ptiblizné
200-300 jedinct rysa ostrovida na uzemi Slovenska by tedy bylo pro spolehlivy odhad
zapotiebi alespont 400—-600 neinvazivnich vzorki.
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Genealogicka struktura a pribuznost

V ovzorkované slovenské populaci rysa ostrovida byly nalezeny ptibuzenské vztahy pouze v
oblastech s vys$$im pokrytim vzorkl, tj. v oblastech stfedniho a zipadniho Slovenska.
Analyzy odhalily vyskyt rodinné skupiny v oblasti Javornikli spadajici pod CHKO Kysuce.
Vznik takové skupiny je s nejveétsi pravdépodobnosti nasledkem samici filopatrie a veétsi miry
disperze u samcii oproti samicim a tato skupina byla jiz identifikovana diive (Krojerova-
Prokesova et al., 2019). . Vzhledem k blizké ptibuznosti a inbreedingu v ramci této skupiny
nebylo mozné nékteré vztahy signifikantné potvrdit. Pokud jsou si jedinci blizce piibuzni, nelze
v nékterych piipadech pouze na zakladé genetickych dat odlisit vztah rodice a potomka a vztah
sourozencu (Kalinowski et al., 2006; Wang, 2017). Nékteré ze signifikantnich vztahl prvniho
fadu byly detekovany mezi jedinci ovzorkovanymi ve vétSich vzdalenostech. To mtze byt
zpusobeno disperzi jedinci, ktera nebyla béhem vzorkovani zachycena.

Pro rozfeseni pribuzenskych vztahii je tfeba zkombinovat genetickd data s daty z terénnich
monitoringll za pomoci fotopasti. Jedin¢ pfi kombinace téchto dvou pfistupt 1ze spolehlivé
identifikovat rodinné skupiny a rozfesit vztahy prvniho fadu. Vzhledem k absenci dat z
fotopasti v této praci nebylo mozné kompletné roziesit genealogickou strukturu nalezenych
vztaht.

Prostorova aktivita a demografie

V rédmci zkoumané populace rysa ostrovida nebyla na zdklad¢ genetického monitoringu
zachycena zadna disperze na dlouhé vzdalenosti. Ojediné€la nedetekovana disperze se ale neda
na zaklad¢ vysledk vyloucit. Ovzorkovani jedinci se pohybovali pouze v ramci svého
pivodniho domovského okrsku a nejvétsi vzdalenosti mezi jednotlivymi zachyty se
pohybovaly v nizsich desitkach kilometri. Vysledky jsou konzistentni se studiemi prostorové
aktivity rysa ostrovida. Rysové dlouhodobé obyvaji sviij domovsky okrsek a jeho rozloha se v
ramci nékolika sezon vétsinove piekryva (Breitenmoser-Wiirsten et al., 2007).

Ackoliv jsou rysi ve srovnani s ostatnimi velkymi Selmami pfi disperzi za Ucelem
rozmnozovani konzervativni a usazuji se nejcastéji v blizkosti svého piivodniho domovského
okrsku, ve stiedni Evropé€ se dle nejnovéjsich studii vyskytuji i pfipady disperze na nezvykle
velké vzdalenosti (Zimmermann, 2004; Zimmermann et al., 2005; Gajdarova et al., 2021). K
detekci takovych disperzi je ale nutny dlouhodoby monitoring s dostate¢nym poctem vzorkd,
telemetrovanych jedinct, fotopasti apod.

Populaéni hustota stanovena na zakladé prostorové explicitniho capture-recapture modelu je
efektivni metodou hojné€ pouzivanou pfi vyzkumu velkych Selem, v¢etné rysii (Blanc et al.,
2013; Dula et al., 2021; Flezar et al.,2023). V ptipad¢, kdy jsou vstupnimi daty zachyty z
genetického monitoringu je ale nutné brat zietel na to, Ze tyto modely jsou primarné
designované na data z intenzivniho determina¢niho fotomonitoringu s jasné¢ danym
monitorovacim uzemim nebo na data z extenzivniho terénniho monitoringu v predem uréeném
uzemi (Efford, 2022). V potaz je také potieba brat vzorkovaci Usili, které je v rdmci sbéru
vzorkl pro genetické analyzy nehomogenni.

Odhady velikosti populace pomoci SCR a CMR modelil jsou zavislé na poctu vzorki i poctu
opakovanych zachytt. Pro spolehlivé odhady velikosti populace je potieba az trojnasobné vétsi
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pocet vzorkl oproti predpokladané velikosti populace s alespoil v priméru dvéma zachyty na
jedince (Miller et al., 2005; Luikart et al., 2010).

Pro stanoveni co nejpiesnéjsiho odhadu za pomoci softwaru CAPWIRE je potieba velké
mnozstvi vzorkd, opakovanych zachytl a také uzaviena populace. Software je také primarné
stavén pro odhady velikosti populaci mensich nez 100 jedinct (Miller et al., 2005).

Tyto zékladni podminky nebyly pii analyze dat v této praci zcela splnény, o ¢emz vypovidaji i
Siroké konfiden¢ni intervaly pro nékteré odhady. Pti interpretaci vysledk je tfeba na tento fakt
brat ohled. V pfipad¢ softwaru MARK je dalezité¢ homogenni vzorkovani zkoumanych jedinca
v Case. Vzhledem k metodice sbéru vzorkl v této praci nebyly intervaly zachytl jedinct
rovnomérné rozlozeny v ¢ase v ramci zkoumaného obdobi, coz miize mit vliv na vysledky
analyz. Nizky odhad velikosti populace na zdkladé Hugginsonovych modelii miize byt
zpusoben praveé nekvalitnimi vstupnimi daty s nedostate¢nym poctem opakovanych zachyti.

I kdyZ je neinvazivni genetické vzorkovani moderni metodou, pomoci které 1ze odhadnout
pocetnost skryté Zijicich druht Zivocichi, jeji pfesnost je zavisla na intenzité vzorkovani a
schopnosti rovnomérné pokryt zkoumané tzemi v Case i prostoru. Vzhledem k malému
mnozstvi opakovanych zachyti béhem dvou vzorkovacich sezéon a nedostatenému pokryti
predpokladaného aredlu vyskytu rysa ostrovida na Slovensku je tieba stanovené odhady
populacni hustoty a pocetnosti v této praci brat jako vibec prvni nahled do odhadu velikosti
populace rysa ostrovida za pomoci genetickych dat. Vysledky jednozna¢né ukazuji na nutnost
mnohem intenzivnéj$iho vzorkovani pro ziskani presnéjSich odhadt pocetnosti tohoto druhu.

Populacni hustota a velikost populace

Populaéni hustota rysa ostrovida na celém Slovensku byla dosud stanovovéna extrapolaci na
zéklad¢ priméru populacnich hustot ziskanych ve vybranych oblastech vyskytu. Na zakladé
této hodnoty poté byla vypoctena velikosti populace rysa ostrovida vztazena K izemi stalého
vyskytu a vhodného habitatu (Kubala et al., 2017; Kubala et al., 2020; Dul’a et al., 2021).
Populaéni hustota vypodtena v této predkladané studii (0,94 jedincti na 100 km?) je totozna s
nejnoveéjSimi vysledky dlouhodobého monitoringu na zékladé fotopasti ve vybranych
chranénych oblastech zdpadniho Slovenska (0,95 jedincti na 100 km?, Dul’a et al., 2021 a 1,0
jedincti na 100 km?, Kubala et al., 2020). Tato skuteénost doklada, Ze v relativné kvalitné
ovzorkovanych oblastech je neinvazivni genetické vzorkovani vhodnou alternativni metodou k
fotomonitoringu.
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Obr. 30.: Vysledky odhadt velikosti populace rysa ostrovida na zakladé dat z genetického monitoringu

Odhady pocetnosti populace ziskané za pomoci nékolika riznych metodickych pfistupii pro
1épe ovzorkovanou Cast arealu vyskytu (zdpadni a jih stfedniho Slovenska) jsou si podobné a
je velice pravdépodobné, ze pro tuto oblast Slovenska se blizi skute¢nosti. PocCetnost rysa
ostrovida byla pro tuto oblast odhadnuta na 121-182 jedinct.

Na rozdil od toho odhad pro celé¢ Slovensko za pomoci metody Capwire je pravdépodobné
podhodnoceny nakolik pocet vzorkli ziskanych mimo oblast zapadniho a jihu stfedniho
Slovenska byl velmi nizky (4 vzorky) a jejich pfidani do hodnoceného datasetu uz odhad
pocetnosti témet nezmenilo, jelikoz software Capwire nebere v potaz prostorova data. Pro celé
Slovensko lze proto spiSe vyuzit hodnoty ziskané extrapolaci hodnot z 1épe ovzorkovanych
oblasti. Tento odhad udava pocetnost rysa v rozmezi 239-287 jedinct. Vyuziti této metody
ovSem piedpoklada stejnou populacni hustotu rysa ve vSech oblastech v ramci aredlu vyskytu,
coz nemusi odpovidat realité. V piipad€ pouziti primérnych hodnot z n€kolika zkoumanych
oblasti mohou byt ale vysledky velmi blizké redlnému stavu.

Pocetnost rysa ostrovida na uzemi Slovenska byla dosud stanovena pouze extrapolaci hodnot
ziskanych ve vybranych oblastech na zakladé¢ fotomonitoringu a na zakladé¢ mysliveckych
statistik. Odhady velikosti populace stanovené v této praci jsou srovnatelné s odhady pocetnosti
stanovené na zaklad¢ fotomonitoringu, které odhaduji pocetnost v rozsahu 200—400 jedinct
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(Antal et al., 2017; Chapron et al., 2014; Kubala et al., 2017), nejnoveji 193—-337 jedinct (Dula
et al., 2021). Oficidlni zprava pro Evropskou komisi udavéa rovnéz pocet 200400 jedinct
(Cernecky et al., 2020). Vysledky této genetické studie, p¥i pouZiti prostorovych modelt, jsou
tedy % souladu S témito odhady.
V porovndni s mysliveckymi statistikami, které odhaduji velikost populace rysa ostrovida na
1668 jedincii (Narodné lesnicke centrum, 2019), je pocetnost stanovena v této praci az fadove
nizsi. To je zpusobeno hlavné metodikou s¢itani, kdy jeden jedinec mize byt zapocitan ve vice
revirech z ditvodu velkého domovského okrsku jedincii rysa ostrovida.

Vybrané oblasti v ramci slovenské populace

V ramci celé oblasti CHKO Kysuce bylo za pomoci fotopasti a terénniho monitoringu v nami
zkoumaném obdobi zachyceno celkem 15 jedincii (SOP SR, pers. comm.). Geneticky
monitoring zachytil celkem 19 jedinci a CMR model odhadl velikost populace na 19 jedincu.

Pro oblast Javornikii je populaéni hustota — 0,88 (0,64—1,21) jedincti na 100 km?, stanovena na
zakladé¢ dat z genetického monitoringu, srovnatelnd s daty z monitoringu za pouziti fotopasti.
Béhem let 2017-2019 byla na zékladé monitoringu za pomoci fotopasti v priméru stanovena
populaéni hustota rysa ostrovida v oblasti Javornikd na 0,92 + 0,23 jedinci (0,7-1,15) na 100
km? a primér poétu jedinct byl 8,68 + 2,37 (6,17-12,09) (Dul’a et al., 2021). Na zdkladé CMR
modelu a dat z genetického monitoringu bylu zachyceno 10 jedincti a pocetnost byla stanovena
mirné vyssi, 10—14 jedinct.

Tato prace 1 nejnové€jsi vysledky na zaklad€ dat z fotopasti ukazuji, Ze v oblasti Javornikt doslo
v prubehu poslednich let pravdépodobné k naristu velikosti populace i populacni hustoty ryst
ostrovidil oproti obdobi v letech 2009-2016 (Dula et al., 2021; Krojerova-Prokesova et al.,
2019). Divodem odlisnych vysledkl na piekryvajicim se zkoumaném tzemi muze byt ale
nejen zvéEtSeni rysi populace, ale také mezirocni fluktuace pocetnosti (Dul’a et al., 2021).

V oblasti Kysucké vrchoviny byla ve stejném obdobi let 2017-2019 pomoci fotomonitoringu
stanovena primérna popula¢ni hustota na 1,57 + 0,4 (1,03-2,2) jedincti na 100 km? vhodného
habitatu (Dul'a et al., 2021). Tento Udaj je rovnéz srovnatelny s odhadem na zakladé
genetického monitoringu, ktery ¢ini 1,0 (0,53-1,87) jedincii na 100 km?. Velikost populace
byla za pomoci fotomonitoringu odhadnuta na 16,55 + 4,68 (10,17-22,18) jedincti (Dula et
al., 2021). Za pomoci genetickych dat a CMR byla v této studii pocetnost odhadnuta
srovnatelné na 14 (9-22) jedincu.

Pro oblast NP Velka Fatra, kde bylo za pomoci genetického monitoringu zachyceno 12 jedincd,
je odhadovana velikost populace na zakladé genetickych dat 26 (16—68) jedinci vyrazné
nadhodnocena oproti odhadu na zdkladé fotomonitoringu, ktery udava pocetnost 15 + 5,27
jedinct (Kubala et al. 2017). Pfic¢inou je nedostatecné mnoZstvi opakovanych zachyti dané
populace v ramci projektu. Srovnani s daty z fotopasti ze stejného obdobi ale naznacuje shodny
podet zachycenych jedincii obéma piistupy (SOP SR, pers. comm.).

Vysledek odhadu velikosti populace pro CHKO Strazovské vrchy je ve shod¢ s odhady na
zéklad¢ fotomonitoringu, kde byla velikost populace rovnéz odhadnuta na 8 jedinct (Kubala et
al., 2020). Popula¢ni hustota za pomoci prostorové explicitnich modeld zde nebyla odhadnuta
z ditvodu nerovnomérného ovzorkovani oblasti.
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V piipadé NP Muranska planina nebylo mozné z diivodu nedostateéného mnozstvi dat stanovit
relevantni odhady velikosti populace za pomoci CMR metod. Celkem bylo zachyceno 10
jedincii. Odhadovana velikost populace na zaklad¢ fotomonitoringu byla odhadnuta na 20,7 +
5,24 jedinct (Smolko et al., 2018). Pocet detekovanych jedincti pomoci fotopasti a terénniho
monitoringu v obdobi 2017-2019 je srovnatelny s genetickymi daty (I'ko, pers. comm.).

Tab. 11: Porovnani odhadd populaéni hustoty a pocetnosti rysa ostrovida na vybranych chranénych tizemich
Slovenska na zakladé fotomonitoringu a terénniho monitoringu a na zakladé genetickych dat. * udaj se vztahuje
pro oblast celé CHKO Kysuce

Vysledky na zikladé fotomonitoringu a terénniho
monitoringu

Vysledky na zakladé demografickych analyz z
genetickych dat

Chranéné izemi

Populaéni hustota
(jedinci na 100 km2)

Pocet zachycenych

Pocet zachycenych

Velikost populace

(Ilko, pers. comm.)

(Ilko, pers. comm.)

. jedinci jedinci CAPWIRE
Velikost populace Jedined Jedined
0,93 +0,21 .
CHJ':S)E);IS;UCG- 8,68+ 199 (Dren ubiali5 ers. comm.) 10 14 (10-14)
y (Dula et al., 2021) gublax, pers. :
1,57 40,29 .
CI:(Hrs(u(sz;)frucc:- 16,55+ 3,14 (Dren ubiali5 ers. comm.) ° 14(9-22)
y : (Dura et al., 2021) gublax, pers. '
0,97 £0,25
CHKO Strazovské vrchy 8 X 6 8 (7-11)
(Kubala et al., 2020)
0,81 £0,29 <
+
NP Velki Fatra 154527 A fei(())vé mz‘si a;zmm ) 12 26 (16-68)
(Kubala et al., 2017) P > Pers. ’
NP Muranska planina 15 812 10 X

Vysledky a srovnani pocetnosti a populacni hustoty rysa ostrovida jak na celém Uzemi
Slovenska, tak ve vybranych oblastech ukazuji na nutnost kombinace genetického monitoringu
s dalSimi Udaji ziskanymi v terénu, at uZz se jednd o determinaci jedinci za pouziti
fotomonitoringu, tak o tidaje o vyskytu a pobytovych znacich. Vysledky této studie ukazuji, ze
odhady velikosti populace 1 popula¢ni hustoty z obou metod jsou srovnatelné. Pro ziskdni
komplexnich znalosti o zkoumané populaci je nutna kombinace demografickych metod a udajt
z terénu s metodami ochranafské genetiky. Jednim z hlavnich probléml pii srovnavani
vysledkt je riiznorodost dil¢ich zkoumanych tizemi a nemoznost spojeni vysledki studii diky
nejednotné metodice €1 odliSnym casovym tUsektim, kdy je dané izemi monitorovano.

Simulace dat

Pro ovéfeni relevantnosti odhadii pomoci CMR modela byly v této praci pouzity simulace
datasetl na zékladé redlnych zachytovych dat. Tento ptistup je vhodny pro validaci vysledki
CMR odhadt a pro kontrolu kvality vzorkovani a je pouzivany i pro studie vysoce mobilnich
savcll (Paterson et al., 2019; Wesson et al., 2023). Negativné binominalni distribuce zachyti je
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nejcastéji pouzivanou distribuci pro simulaci zachytovych dat (Boyce et al.,2001; Stoklasa et
al., 2022). I v nasem ptipad¢ se jednalo o statisticky nejvice vhodnou distribuci.

Vysledky simulaci ukazuji, ze odhady velikosti populace pomoci balicku Capwire mohou byt
v pripadé¢ této studie mirn€¢ podhodnocené. To je zplsobeno hlavné nizkym poctem
opakovanych zachyt redlného datasetu a kiivkou distribuce, kterd je negativné ovlivnéna
nizkym poc¢tem opakovanych zachyta.

Simulacni studie SCR dat u ryst ve Francii naopak ukazuje, ze prostorové explicitni modely
mohou vysledné odhady velikosti populace lehce nadhodnocovat (Blanc et al., 2012).

Analyza zivotaschopnosti populace

Zivotaschopnost a vyvoj populace velkych §elem v ¢ase je jednim z indikatort stupné ohroZeni
velkych Selem. Na viabilitu populace I1ze pohliZet jak z demografického hlediska, kde hraje roli
hlavné pocetnost populace, tak z genetického hlediska, kdy se zohlediiuje geneticka variabilita
populace, koeficient inbreedingu a dalsi faktory, které maji pfimy vliv na zdravi populace
(Linnel et al.,2008). V piipad¢ rysa ostrovida neexistuji téméef zadné dostupné informace o
demografické a genetické Zivotaschopnosti populaci.

Predikce vyvoje populace rysa ostrovida na zaklad¢ udajii o natalité¢ a mortalité je klicovym
nastrojem pro planovani a management ochrany tohoto ohrozeného druhu. Softwarové nastroje
jako Vortex umoznuji vytvafeni modeli populace zalozenych na realnych biologickych a
ekologickych datech, coz umoziuje piedpovéd budouciho vyvoje populace a identifikaci
faktort, které mohou mit vliv na jeji Zivotaschopnost. Tyto informace umoZiiuji 1épe porozumét
faktorim ovliviiujicim populaci a pfijimat informovana rozhodnuti pro zachovani biodiverzity
a ekologické stability.

Predikce v této studii ukazuji, Ze souCasna populace je ptfi primérnych hodnotach mortality
stabilni a v nésledujicich generacich nemusi dojit k vyraznym zméndm v pocetnosti. V ptipadé
maximalnich a minimalnich hodnotach mortality je ocekavana extinkce a ptipadné narast do
naplnéni nosné kapacity prostiedi.

Je v8ak dllezité mit na paméti, Ze pfesnost predikci vyvoje populace rysa ostrovida zavisi na
kvalit¢ a presnosti vstupnich dat. Proto je dileZité neustdle aktualizovat a zlepSovat
monitorovani populace a sbér relevantnich dat pro vylepseni modeli.

Efektivni velikost populace

Efektivni velikost populace je dllezitym faktorem pro stanoveni genetického zdravi populace
a pro management ochrany druhu. Jeji monitoring v ¢ase piispiva ke komplexnéj$imu poznani
driftu by méla byt efektivni velikost populace druhu alespont 100 jedinct (Frankham et al.,
2014), tedy dvakrat vice, neZ bylo dlouhodob& uznavéno (Franklin, 1980). U malych
populacich na rozdil od velkych populaci je ale zapotiebi brat v potaz komplexnéjsi faktory
ovliviwgjici fitness (Garcia-Dorado, 2015).

Karpatska populace, stejné jako ostatni evropské i asijské populace, prosla v poslednich
generacich vyraznym bottleneckem a jeji celkova efektivni velikost populace v soucasné dobé
nepiekracuje 80 jedinct (Bazzicalupo et al., 2022). Efektivni velikost slovenské populace rysa
ostrovida stanovena v této praci je mirné€ niz$i, nez diive stanovena efektivni velikost populace
vypoctena na zakladé stejného mikrosatelitového panelu, kterd byla 53,7 (39,3—79,4) jedincii
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(Gajdarova et al., 2023). Vzhledem k odhadované velikosti slovenské populace Ize ale jeji
efektivni velikost populace povazovat za piiznivou. Pro komplexni posouzeni stavu populace
je ale zapotiebi dlouhodoby geneticky monitoring, ktery umozni porovnani vyvoje efektivni
velikosti populace v Case.
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Piiloha 1

Tabulka zpracovanych vzorkt

Koéd
vzorku

03/2020

03/2021

03/vinl

04/2014

04/2018

04/2026

04/2027
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04/VIN1

05/1970

05/0081-1

05/1987

05/1988

05/1991

05/1993

06/1D83803

07/2012

Typ
vzorku

trus

trus

tkan

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

tkan

trus

trus

stér

mo¢

Donor
Spyrka K.
Spyrka K.
Trojcak R.
Tajbos M.
Tajbos M.
Tajbos M.

Tajbos M.

Zimmermann P.

Ksiazek J.

Ondrus S.

Dzurikova L.

Mistrik R.

Ondrus S.

Devecka V.

Bornémisa P.

Kalas M.

Sop

Projekt
/laboratorni
analyza

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Lokalita

RSOPK Presov

RSOPK Presov

RSOPK Presov

Tatransky
narodni park

Tatransky
narodni park

Tatransky
narodni park

Tatransky
narodni park

Tatransky
narodni park

Tatransky
narodni park
Nizke Tatry
Nizke Tatry
Nizke Tatry

Muranska

planina
Nizke Tatry
Nizke Tatry

Mala Fatra

Slovensky raj

Datum

21.2.2019

21.2.2019

07.04.18

27.3.2018

15.4.2018

5.4.2018

15.4.2018

15.02.19

22.11.2018

31.7.2018

15.03.18
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09.04.18

22.1.2019

15.2.2019

Uspé&nost  Pohlavi
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08/0151

08/0165

08/0170
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trus

trus

trus
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Lehocky M.
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Balko P.

Bryndza P.

Brndiar J.

Brndiar J.
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planina

Muranska
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planina

Muranska
planina

Muranska
planina

Muranska
planina

Muranska
planina

Muranska
planina
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Muranska
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Stofik J.

Stofik J.
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Drengubiak P.

Drengubiak P.
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Poloniny

Poloniny

Poloniny

Poloniny

Poloniny

Biele Karpaty
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Javorniky

Kysuce

23.01.19

25.2.2019
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02.02.19
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Drengubiak P.
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Drengubiak P.

Machcinik B.
Machcinik B.

SOP

Machcinik B.
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Machcinik B.
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Machcinik B.
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Strazovské
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Strazovské
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Strazovské
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Strazovské
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Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
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Javorniky

Strazovské
vrchy
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Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Ponitrie

10.1.2019

16.2.2019

23.02.19

05.01.18

5.1.2018

24.1.2018

06.02.18

6.2.2018

09.02.18

12.2.2018

20.02.18

20.02.18

21.2.2018

21.2.2018

21.02.18

26.2.2018

23.02.18

20.01.18

23.02.18

20.3.2018

20.3.2018

11.3.2019
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17/0036

17/0037

19/0004

19/0007

19/0010

19/0018

19/0019

19/0020

19/0023

19/0024

19/0025

19/0026

19/0032

19/0033

19/0034

19/0049

19/0050

19/0060

19/0066

19/0070

19/0080

19/0107

trus

trus

trus

trus

trus

srst

trus

trus

trus

trus

trus

trus

Ruttkay L.

Masaryk P.

Vantara P.

Stofik J.

v

SOP

Apfelova M.

Retkovsky R.

Retkovsky R.

Retkovsky R.

Macek Metod

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.

lvon Milan

lvan Milan

lvon Milan

Apfelova M.

Apfelova M.

Ziak J.

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfel E.

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Ponitrie

Ponitrie

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velké Fatra

Velké Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

05.02.19

28.1.2019

9.3.2018

9.2.2018

20.02.18

20.2.2018

19.12.2017

15.2.2018

21.2.2018

22.02.18

14.3.2018

14.3.2018

15.3.2018

27.1.2018

26.01.18

15.3.2018

20.3.2018

27.1.2018

20.2.2018

6.2.2018
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19/0113

19/0123

19/0124

19/0126

19/0127

19/0130

19/0132

19/0134

19/0135

19/0140

19/0141

19/0142

19/0152

19/0153

19/0155

19/0187

19/0191

19/0192

19/0201

19/0251

19/0267

19/0285

trus

trus

trus

trus

srst

trus

trus

trus

trus

trus

srst

srst

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

srst

Rechtorik P.

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.
Apfel E.

Apfelova M.
Retkovsky R.

Apfelova M.
Retkovsky R.

Apfelova M.
Retkovsky R.
Apfelova M.
Apfelova M.
Apfelova M.
Apfelova M.
Apfelova M.
Fanci ml.

Apfelova M.
Retkovsky R.

Sop
Bzinska
Apfel E.

Apfelova M.

Apfelova M.

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velké Fatra

Velké Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

17.3.2018

22.2.2018

22.2.2018

22.02.18

26.2.2018

25.2.2018

15.3.2018

15.3.2018

15.3.2018

5.3.2018

5.3.2018

05.03.18

14.2.2018

14.02.18

29.3.2018

29.3.2018

7.8.2018

15.4.2018

13.4.2018

3.4.2018

18.04.18

13.12.2018
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19/0286

19/0288

19/0289

19/0291

19/0292

19/0296

19/0297

19/0298

19/0300

19/0309

19/0322

19/0323

19/0326

19/0333

19/0342

19/0349

19/0350

19/0351

19/0352

19/0353

19/0354

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

Apfelova M.

Oleksak M.

Apfelova M.
Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Rechtorik P.
Mikuskova
Katarina

Rechtorik P.

Mikuskova K.

Rechtorik P.

Mikuskova K.

Rechtorik P.

Mikuskova K.

SOP
Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Apfelova M.

SOP

Hraz V.
Apfelova M.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Mala Fatra

Velké Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

18.12.18

18.01.19

30.01.19

30.1.2019

26.1.2019

26.1.2019

26.01.19

13.03.19

15.5.2018

2.11.2018

2.11.2018

22.3.2019

24.1.2019

24.1.2019

24.01.19

24.1.2019

05.02.19

06.02.19
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19/0355

19/0358

19/0359

19/0360

19/0361

19/0362

19/0364

19/0367

19/0382

19/0435

19/0451

19/ID83799

19/1D83800

19/1D83802

19/LL3

19/LL4

19/0U24

19/0U25

19/0U26

20/1D83801

21/0001

21/0002

trus

trus

srst

srst

srst

srst

trus

trus

srst

trus

trus

srst

srst

srst

trus

trus

trus

trus

trus

srst

trus

trus

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Retkovsky R.

Apfelova M.

Apfelova M.

Apfelova M.
Apfelova M.

Retkovsky R.

Sop

Sop

Sop

Rechtorik P.

Rechtorik P.
Apfelova M.

Retkovsky R.

Svabik M.
Svabik M.
Sop

Svabik M.

Bariak Jan

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velké Fatra

Mala Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Mala Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Velka Fatra

Horna Orava

Polana

Polana

27.2.2019

13.3.2019

13.3.2019

13.3.2019

13.3.2019

13.3.2019

21.5.2019

19.3.2019

28.11.18

6.2.2019

26.11.2018

11.11.2017

18.11.2017

14.1.2018

10.3.2018

19.5.2018

31.1.2018

31.1.2018
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21/0010

21/0011

21/0012

21/0017

21/0020

21/0021

21/0027

21/0028

22/0011

22/0016

23/0002

23/0005

23/0006

23/0007

23/LL5

24/0010

24/VIN1

V646

15/0011

15/0076

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

tkan

trus

tkan

trus

trus

trus

Bariak Jan

Kucera M.

Jarny M.

Jarny M.

Jarny M.

Kucera M.

Jarny M.

Bariak J.

Bariak J.

Brndiar J.

Brndiar J.

Csik J.

Csik J.

Csik J.

Apfelova M.

Csik J.

Rusinko J.

Hnuti DUHA

Vel'ké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Velké Selmy
2/Pif UK

Velké selmy
2/Pif UK

Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR

Pol'ana

Pol'ana

Polana

Polana

Polana

Pol'ana

Pol'ana

Polana

Cerova
vrchovina

Muranska
planina
Slovensky kras
Slovensky kras
Slovensky kras
Slovensky kras
Slovensky kras

Vychodné
Karpaty

Vychodné
Karpaty

Kysuce

Kysuce

Kysuce

31.01.18

25.1.2018

3.2.2018

3.2.2018

31.01.18

3.2.2018

5.2.2018

5.2.2018

10.3.2018

06.03.19

10.1.2019

10.1.2019

18.1.2019

18.12.2018

10.11.17

29.11.2018

15.12.17

27.02.16

09.01.18

17.01.19
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15/0077

15/0078

15/0080

V902

G1675

G834

V889

15/0093

15/0097

15/0115

15/0116

V990

V595

16/0002

16/0005

16/0007

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
gelmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR

Kysuce

Kysuce

Kysuce

Horna Orava

Horna Orava

Kysuce

Horna Orava

Kysuce

Kysuce

Kysuce

Kysuce

Kysuce

Horna Orava

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

22.01.19

02.02.19

24.01.19

28.01.18

17.11.18

03.11.17

14.10.17

17.02.19

09.02.19

16.02.19

23.02.19

02.01.18

14.10.17

24.01.18

09.02.18

20.02.18
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16/0008

16/0011

16/0017

06/0108

(1683

16/0004

16/0003

16/0033

16/0038

15/0012

15/0055

16/0006

16/0020

16/0024

Roman

G1680

trus

trus

trus

trus

trus

trus

krev

trus

trus

trus

trus

trus

trus

krev

trus

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
gelmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Mala Fatra

Mala Fatra

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Kysuce

Kysuce

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Strazovské
vrchy

Kysuce

20.02.18

21.02.18

20.03.18

20.02.18

11.02.19

06.02.18

06.02.18

08.02.19

28.02.19

18.01.18

28.11.18

12.02.18

27.12.18

21.01.19

09.12.18

17.02.19
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G1681

Zihlavny

16/0001

16/0009

15/0016

K034

15/0073

ch1127

53

16/0010

11

G2101

G2103

19/0295

19/0299

G2102

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

srst

trus

trus

srst

trus

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
gelmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR

Kysuce

Kysuce

Strazovské
vrchy

Strazovské

vrchy

Kysuce

Mala Fatra

Kysuce

Mala Fatra

Strazovské
vrchy

Strazovské

vrchy

Mala Fatra

Horna Orava

Horna Orava

Mala Fatra

Mala Fatra

Horna Orava

17.02.19

10.02.19

05.01.18

21.02.18

31.01.18

07.03.18

02.02.19

13.03.19

15.01.18

21.02.18

30.12.18

17.11.19

17.11.19

26.01.19

26.01.19

07.12.19
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15/0062

15/0063

16/0015

G1671

G1673

G1905

G697

G775

G935

G940

K074

V499

15/0006

15/0035

16/0013

16/0019

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

srst s kuzi

trus

trus

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Sop

Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
gelmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

05.02.19

05.02.19

23.02.18

16.02.18

16.02.19

30.09.18

07.01.18

22.12.17

05.03.18

23.02.18

28.01.18

12.08.17

22.02.18

17.02.18

23.02.18

03.12.18
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16/0028

16/0029

16/0032

16/0035

16/0036

16/0042

(1857

G1903

G1923

G798

G826

16/0026

16/0030

16/0031

16/0040

bez kodu

trus

trus

trus

trus

trus

trus

srst

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
gelmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

07.02.19

09.02.19

17.02.19

17.02.19

17.02.19

01.04.19

22.03.19

26.09.18

05.03.18

20.01.18

18.02.18

25.01.19

09.02.19

16.02.19

29.03.19

25.02.17
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G929

G930

G931

V893

G765

K080

15/0030

15/0034

15/0041

16/0027

G1901

G1902

G1907

G829

16/0037

Priloha 2: PCR protokol 15 mikrosatelitovych lokust rozdélenych do dvou multiplexii A a B.

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

trus

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Hnuti DUHA

Sop

Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCz/UBO
AVCR
Selmy
SKCZ/UBO
AVCR

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

Javorniky

03.02.18

03.02.18

03.02.18

14.01.18

30.01.18

18.02.18

22.02.18

17.02.18

10.03.18

02.02.19

31.10.18

31.10.18

16.12.17

17.02.18

17.02.19
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Multiplex A Multiplex B

Primer Koncentrace v primer mixu Primer Koncentrace v primer mixu
LC106 SuM LC110 5uM
FCAO035 2,5uM FCA232 1pM
FCA149 1pM F53 2,5uM
FCA008 1pM FCAQ77 1pM
FCA506 SuM FCA476 5uM
FCAO031 2,5uM FCA096 2,5uM
FCAO001 1pM FCA208 5uM
F115 1uM amelogenin 1uM
PCR Protokol PCR Protokol

Teplota Cas Teplota Cas
95°C 15 min 95°C 15 min
95°C 30s 95°C 30s
51,5°C 90s 54°C 90s
72°C 60s 72°C 60s
72°C 30 min 72°C 30 min
4°C o0 4°C o0

7



