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Abstrakt 

 

i) Z celkem 187 neinvazivních genetických vzorků získaných v letech 2017–2019 bylo za 

pomocí 15 mikrosatelitových lokusů získáno 59 genotypů. Na základě analýzy hlavních 

koordinát byly z datasetu vyřazeny dva vzorky, které náležely rodu Felis. Za účelem zvětšení 

datasetu bylo k 57 genotypům získaných v rámci projektu Veľké šelmy II přidáno 98 genotypů 

z projektu Šelmy SKCZ. Z kompletního datasetu 155 genotypů bylo na základě analýzy identit 

s maximální možnou neshodou ve dvou mikrosatelitových lokusech získáno 68 unikátních 

jedinců rysa ostrovida.  

ii) Odhad cenzní velikosti populace rysa ostrovida na Slovensku byl za pomocí modelů 

vycházejících z metod zpětného odchytu (Capture Mark Recapture, CMR) a R balíčku 

CAPWIRE stanoven na 148 (konfidenční interval CI: 139–200) jedinců. U rysa ostrovida  mohl 

být přístup CMR ovlivněn malým počtem vzorků, který byl řádově menší než v případě studií 

zaměřených na vlka a medvěda a lze ho spíše vztáhnout jen na část území, ze které pocházely 

získané vzorky (západní a jižní část středního Slovenska). Dalším cílem bylo proto otestovat 

správnost získaných odhadů pomocí simulačních procedur. Simulace však ukázaly, že s 

narůstajícím počtem vzorků dochází pouze k zpřesnění výsledných odhadů velikosti populace 

a ne k výrazným změnám. 

V důsledku toho byl využit alternativní přístup k určení cenzní velikosti populace za pomoci 

extrapolace populační hustoty získané z nejlépe ovzorkovaných oblastí (CHKO Kysuce) na 

celý areál rozšíření rysa na Slovensku. Výsledná velikost populace byla tímto přístupem 

stanovena na 263 (± 24) jedinců. Pro toto stanovení byl použit prostorově explicitní model, 

který bere v potaz i výskytové údaje jedinců. Takový přístup však vyžaduje modelování areálu, 

což je velmi komplikovaný proces s mnoha stupni volnosti. 

iii) Efektivní velikost populace byla stanovena na 42 (32–59) jedinců, což reflektuje výrazný 

pokles početnosti, kterým populace v minulosti prošla. Predikční modely a analýzy 

životaschopnosti populace ukázaly, že minimální i maximální hodnoty možné mortality druhu 

vedou k extrémním scénářům extinkce nebo nárůstu velikosti populace. Jakožto vrcholový 

predátor se ale rys ostrovid nemůže přemnožit a při naplnění nosné kapacity prostředí lze 

předpokládat disperzi jedinců do okolních vhodných habitatů.  

iv) Slovenská populace rysa ostrovida dle získaných dat v této studii ukazuje nízkou míru 

disperze a možnost vzniku izolovaných rodinných skupin s vysokou mírou příbuznosti, což 

může mít výrazný vliv na další vývoj genetické diverzity populace. 

Úvod 
Neinvazivní genetika a její využití v genetickém monitoringu 

zvířat a odhadech velikosti populace 

Velké šelmy jsou klíčovými druhy středoevropských ekosystémů. Komplexní obraz o jejich 

ekologii, etologii a populačních trendech je nepostradatelný pro rozhodování o managementu 

jejich populací.  
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Genetický monitoring populací za pomocí neinvazivní genetiky 

Genetický monitoring je důležitým nástrojem v ochraně biodiverzity a udržitelného řízení 

populací druhů ohrožených vyhynutím, mezi které se řadí i rys ostrovid (Lynx lynx). V 

posledních desetiletích se významně rozvinuly techniky neinvazivní genetiky, které umožňují 

získávat genetické informace z materiálu, který velké šelmy zanechávají ve svém přirozeném 

prostředí, jakým je například trus, moč a srst. Z takových vzorků lze získat DNA daného jedince 

(Taberlet et al., 1996, 1999). Získaný vzorek poté může být použit k individuální identifikaci 

jedinců. K analýze DNA můžeme použít takzvané mitochondriální markery, tj. vybrané úseky 

mitochondriální DNA (mtDNA). mtDNA se dědí pouze po mateřské linii a u zkoumaných 

úseků rozeznáváme jednotlivé sekvence (haplotypy), z nichž některé mohou být v populaci 

unikátní, jiné mohou být populacemi sdílené (Ratkiewicz et al., 2012). Další možností je použití 

jaderných markerů. V případě předkládané studie byly využity mikrosatelity (krátké tandemové 

repetice v jaderném genomu, STR), kde jedinec dědí jednu kopii od matky a druhou od otce. 

Takové markery mohou poskytnou informace nejen o genetické diverzitě populace, ale 

umožňují nám také určit pohlaví a příbuzenské vztahy (Hellborg et al., 2002). 

Tyto informace jsou klíčové pro pochopení populací a ekologie velkých šelem a také umožňují 

sledovat genetické zdraví populací. Detekce problémů, jakými jsou například nedostatek 

genetické rozmanitosti nebo nárůst příbuzenského křížení (inbreedingu), může vést k přijetí 

opatření pro záchranu ohrožených populací. Pokud jsou populace šelem geneticky rozmanité, 

mají lepší šanci přizpůsobit se změnám v prostředí a odolávat patogenům. Nízká genetická 

diverzita a vysoká hodnota inbreedingu může vést až k extinkci druhu/populace (Gilpin and 

Soulé, 1986). 

 

Odhad velikosti populace s využitím dat z genetického monitoringu 

Rozvoj populační genetiky a genetického monitoringu umožnil využití vzorků DNA nejen pro 

účely molekulární genetiky, ale také pro účely demografického výzkumu (Miller et al., 2005; 

Davoli et al., 2014; Mumma et al., 2015).  

Pro odhady velikosti populace a populační hustoty rysa ostrovida jsou používány převážně 

metody deterministického monitoringu za pomocí fotopastí a metody capture-mark-recapture 

(CMR), v poslední dekádě však přednostně prostorové modely vícenásobného zaznamenávání, 

spatial capture-recapture (SCR) (Duľa et al., 2021; Palermo et al.,2021; Fležar et al., 2023). 

CMR je vědecká metoda používaná k odhadu velikosti populace zvířat a sledování populační 

dynamiky zkoumaného druhu, která se zakládá na opakovaném zachycení a značkování jedinců 

v populaci. Tradičně se tato metoda provádí pomocí fyzického značkování jedinců (například 

kroužky na ptácích). V případě rysů ostrovidů je díky unikátnímu vzorování srsti možné pro 

CMR použít i data z fotopastí. Díky této neinvazivní metodě vzorkování je možná přesná 

identifikace jedinců bez nutnosti fyzické manipulace, čímž se minimalizuje stres a zásah do 

autonomie zkoumaného druhu. To je obzvlášť důležité u vzácných nebo ohrožených druhů s 

nízkou populační hustotou a skrytým způsobem života (Taberlet et al., 1999). 

Tato technika umožňuje sledovat změny v populaci šelem a poskytovat důležité údaje pro jejich 

ochranářský management, který provádí orgány ochrany přírody. Tyto odhady jsou prováděny 

pomocí modelů, které zohledňují pravděpodobnost, že daný jedinec bude ovzorkován, a berou 

tím pádem v potaz i nezachycené jedince (Miller et al., 2005; Efford, 2022). Na základě modelů, 

které berou v potaz různé pravděpodobnosti záchytů a další 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
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Integrace genetických dat, která jsou díky jaderným markerům přiřazeny konkrétnímu jedinci 

do této metody, umožňuje získat další informace o struktuře populace, migraci jedinců a o 

dalších genetických parametrech (Schwartz, Luikart & Waples, 2007). Genetický monitoring 

může poskytnout důležité informace o příbuzenských vztazích mezi jedinci, genetické 

variabilitě populace a dalších faktorech ovlivňujících její dynamiku. Tímto způsobem může 

genetický monitoring významně přispět k přesnějšímu odhadu velikosti populace a k lepšímu 

pochopení biologických procesů probíhajících v daném ekosystému (Luikart et al., 2010). 

Populační odhady jsou klíčové pro plánování ochrany a managementu velkých šelem. V delším 

časovém horizontu pomáhají určit, zda je populace stabilní, roste nebo klesá. Pokud jsou 

odhady nízké, může to naznačovat riziko pro ohrožení druhu nebo populace. 

Celkově lze říci, že metoda CMR s využitím neinvazivní genetiky přináší do výzkumu populací 

vzácných a skrytě žijících druhů zvířat, včetně velkých šelem, mnoho výhod, a to zejména ve 

smyslu přesnosti, šetrnosti k populaci a získání komplexních dat o dynamice populací a 

ekologii těchto druhů. 

 

Analýza životaschopnosti populace 

Analýza životaschopnosti populace a efektivní velikost populace jsou nezbytnými nástroji v 

ochraně velkých šelem (Chapron et al., 2014). Pro efektivní ochranu druhu je nezbytné nejen 

chránit jednotlivce, ale také zajistit dlouhodobou životaschopnost jejich populací. 

Životaschopnost populace odkazuje na schopnost populace přežít a dlouhodobě se udržovat. 

Tento koncept je nezbytný pro pochopení aktuálního stavu populace a pro předvídání 

budoucích trendů. Demografické faktory, jako je míra přežití, reprodukční úspěšnost a věková 

a pohlavní struktura, jsou důležité při analýze životaschopnosti populace velkých šelem 

(Caniglia et al., 2014). Studie těchto faktorů umožňují odhalit rizika ohrožující populace, jako 

jsou ztráta přírodního prostředí, nelegální lov a nedostatečná reprodukční úspěšnost. 

 

Efektivní velikost populace 

Efektivní velikost populace se zabývá genetickou diverzitou a schopností populace odolávat 

genetickému úpadku, který může vést k vyhynutí. Definuje velikost ideální panmiktické 

populace, která ztrácí genetickou diverzitou stejným tempem jako zkoumaná populace. I když 

je populace zdánlivě velká, její efektivní velikost může být mnohem menší kvůli nedostatečné 

genetické variabilitě. U velkých šelem může být nedostatek genetické diverzity způsoben 

izolací populace nebo genetickou depresí způsobenou malou populací (Kaczensky et al., 2013). 

Odhad efektivní velikosti populace je proto důležitým krokem při plánování ochrany, jelikož 

umožňuje identifikaci populace, která je v ohrožení genetického úpadku. 

 

Fylogeografie rysa ostrovida 
Rys ostrovid (Lynx lynx) představuje vrcholového predátora s rozsáhlým geografickým 

rozšířením, které je hlavně v rámci Evropy výrazně fragmentované. To vytváří možnosti pro 

rozmanité fylogeografické analýzy. Detailní zkoumání historie a diverzity populací rysů 

poskytuje důležité informace o jejich genetické struktuře, migračních vzorech a historických 

událostech, které formovaly jejich současnou distribuci.  

Fylogeografické studie rysů ostrovidů naznačují existenci rozmanitých populací s různými 

genetickými charakteristikami. Na základě analýz genetické variability lze identifikovat 
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jednotlivé populace a určit jejich vzájemné vztahy. Nedávné výzkumy ukazují, že evropská 

populace rysa ostrovida je rozdělena na 11 populací (Obr. 1), z nichž pět je považováno za 

autochtonní (původní) a šest za reintrodukované (Chapron et al., 2014). Autochtonní populace 

zahrnují skandinávskou, karelskou, baltskou, karpatskou a balkánskou populaci, zatímco mezi 

reintrodukované populace patří harzská, česko-bavorsko-rakouská, vogézská, jurská, alpská a 

dinárská populace (Schadt et al., 2002; Breitenmoser & Breitenmoser Würsten, 2008; Sindičić 

et al., 2013).  

 

 

Obr. 1: Mapa areálu rozšíření rysa ostrovida (dle Chapron et al. 2014, IUCN, 2016, graficky modifikováno). 

Jednotlivé populace rysa ostrovida jsou barevně rozlišeny. Tmavě šedé oblasti vyznačují areál rozšíření na základě 

všech kategorií metodiky SCALP . 

 

Environmentální faktory, například geografie, klima a dostupnost potravy, hrají klíčovou roli v 

formování genetické variability a rozšíření rysa ostrovida. Studium vlivu environmentálních 

faktorů na genetickou strukturu populace může pomoci lépe porozumět adaptaci rysů ostrovidů 

na různé životní podmínky a předpovědět dopady změn v prostředí na jejich populace v 

budoucnosti. 

Analýzy genetické variability rysa ostrovida (Lynx lynx) v eurasijské populaci odhalují vzory 

diverzity a historie, které jsou důležité pro porozumění evolučního vývoje tohoto druhu (Obr. 

2).  
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Obr. 2: Mitochondriální haplotypy evropských a asijských populací rysa ostrovida (Lucena-Pérez et al., 2020). 

 

Norská (tj. skandinávská) populace spolu s karpatskou a populací v severovýchodním Polsku 

(tj. baltská populace) vykazují větší genetickou vzdálenost a izolovanost od zbytku populace, 

což může naznačovat přítomnost bottlenecku během jejich existence (Ratkiewicz et al., 2012; 

Lucena-Pérez et al., 2020). Studie také ukazují, že karpatská populace je od ostatních 

evropských populací nejvíce diferencovaná a vykazuje nejnižší diverzitu. Díky své izolovanosti 

od ostatních populací je karpatská populace rysa ostrovida unikátní.  

Všichni jedinci z Karpat nesou exkluzivně haplotyp H4, což je haplotyp sdílený pouze s 

reintrodukovanými populacemi a s baltskou populací, kde se vyskytuje jistá míra haplotypové 

diverzity (Hellborg et al., 2002; Gugolz et al., 2008; Ratkiewicz et al., 2012; Lucena-Pérez et 

al., 2020). Význam Karpat v historii populace rysa ostrovida je nezpochybnitelný. Toto pohoří 

bylo klíčovým útočištěm pro velké šelmy a další druhy v minulosti, kdy sloužilo jako glaciální 

refugium mnoha živočišných druhů (Sommer a Nadachowski, 2006; Lucena-Pérez et al., 2020).  

 

Historie výskytu rysa ostrovida na Slovensku 
Populace rysa ostrovida se na území střední Evropy vyskytovala již v pozdním Pleistocénu 

(Sommer & Benecke 2006; Lucena-Pérez et al. 2020). Rozšíření rysa ostrovida bylo souvisle 

vázáno na habitat lesů (Breitenmoser et al. 2000). Údaje o výskytu a početnosti rysa ostrovida 

na území Slovenska nejsou až do druhé poloviny 19. století spolehlivě popsány. Odhady 

početnosti byly v druhé polovině 19. století a v průběhu 20. století stanoveny pouze na základě 

mysliveckých statistik. V průměru bylo na přelomu 19. a 20. století  uloveno  21 rysů ročně 

(Jamnický 1997). Předpokládá se, že nejnižší početnosti dosáhl rys ostrovid na území 

Slovenska v 30. letech 20. století. Jeho početnost byla odhadována na pouhých 50 jedinců, 

vyskytujících se pouze v oblastech středního Slovenska a východních Karpat (Jamnický 1997). 

V průběhu 20. století velikost populace rysa ostrovida kolísala, vzhledem ke změnám v zákonné 

ochraně a možnostem lovu. Areál rozšíření slovenské populace byl ale již srovnatelný se 

současností (Obr. 3).  
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Obr. 3: Rozšíření rysa ostrovida na území Slovenské republiky v letech 1950–1970 (Chapron et al., 2014; IUCN, 

2016, graficky modifikováno). 

 

Od druhé poloviny 20. století po začátek 21. století bylo na území Slovenska uloveno 3182 

jedinců (Jamnický, 1997; Antal et al., 2017). Na konci 20. století byla jeho početnost na základě 

mysliveckých statistik odhadována na 871 jedinců (Národné lesnícke centrum, 2006). V roce 

1999 byl rys ostrovid na území Slovenska prohlášen za celoročně chráněný druh. V roce 2006 

byla jeho početnost na základě mysliveckých statistik odhadována již na 1 172 jedinců, ačkoliv 

odhady byly pravděpodobně nadhodnocené (Národné lesnícke centrum, 2006). Oproti tomu, 

početnost rysa ostrovida stanovená na základě monitoringu a biologických implikací byla v této 

době odhadovaná na přibližně 200–400 jedinců (Salvatori et al., 2002; Gregorová, 2004; von 

Arx et al., 2004). Nejnovější odhady současné početnosti rysa ostrovida na základě 

fotomonitoringu a terénního monitoringu, 193–337 jedinců (Duľa et al.,2021), se pohybují ve 

stejném rozmezí jako odhady z počátku 21. století. Skutečná velikost současné populace je ale 

pravděpodobně na spodní hranici rozmezí (Kaczensky et al., 2013; Chapron et al., 2014; 

Kubala et al., 2017). Oproti tomu počet jedinců na základě údajů poskytnutých mysliveckými 

spolky byl v roce 2019 odhadován na 1668 jedinců (Národné lesnícke centrum, 2019). Odhady 

na základě sčítání mysliveckých spolků jsou ale vzhledem k velikosti domovských okrsků v 

řádech stovek km2, zasahujících do více honiteb, pravděpodobně výrazně nadhodnoceny 

(Kubala et al., 2017). 

Populační hustota rysa ostrovida odhadovaná na území Slovenska počátkem 21. století byla 

vyšší (2,8 jedinců/100 km2) než je současná odhadovaná populační hustota (0,7 jedinců/100 

km2) (Gregorová, 2004; Kubala et al., 2017). Ačkoliv jsou odhady velikosti populace za 

posledních 20 let přibližně stejné, areál výskytu se téměř zdvojnásobil (Gregorová, 2004; 

Kaczensky et al., 2013). Nejnovější studie poukazuje na fluktuaci populační hustoty napříč 

sezónami, kdy se pohybuje v rozmezí 0,26–1,85 jedinců na 100 km2 (Duľa et al., 2021). 
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Předkládaná studie se vůbec jako první zaměřuje na genetický monitoring slovenské populace 

rysa ostrovida jako celku, což přináší komplexní pohled na stav rysí populace a nové poznatky 

pro výzkum a ochranu tohoto druhu.   
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Cíle práce 

i) Prvním cílem studie bylo získání genetického datasetu z neinvazivních vzorků rysa ostrovida 

získaných na Slovensku během dvou zimních sezón v letech 2017–2019 a na tomto základě 

provedení analýz identit pod statistickou kontrolou s přihlédnutím k možnému výskytu 

statistické chyby prvního a druhého typu.  

ii) Dalším cílem byl odhad cenzní velikosti populace rysa ostrovida na Slovensku, za pomocí 

modelů vycházejících z metod zpětného odchytu (Capture Mark Recapture, CMR). Dalším 

cílem bylo testovat správnost získaných odhadů pomocí simulačních procedur. Alternativním 

přístupem k určení cenzní velikosti populace byla extrapolace populační hustoty získané z 

nejlépe ovzorkovaných oblastí na celý areál rysa na Slovensku. Pro toto stanovení byl použit 

prostorově explicitní model. Co se týče správnosti výsledku, odhad pomocí metodiky CMR 

představuje spodní hranici odhadu (odpovídající konceptu realizované niky), odhad pomocí 

extrapolace populační hustoty představuje horní hranici odhadu (vycházející z konceptu 

fundamentální níky). Stanovení změn velikosti populace nebylo možné, k takovému srovnání 

chybí data z minulosti získaná analogickou metodikou. 

iii) Důležitou součástí byla interpretace získaných výsledků v kontextu učebnicových 

paradigmat evoluční a ochranářské genetiky, které se týkají souvislostí velikosti populace a její 

životaschopnosti, tedy rizika inbreedingu, ztráty genetické variability vlivem genetického driftu 

a genetické eroze. Cílem bylo tedy odhadnout efektivní velikost populace a simulovat možné 

budoucí scénáře vývoje velikosti populace s přihlédnutím k trendům v prostředí pomocí 

analýzy životaschopnosti populace. 

iv) Součástí studie jsou i základní popisné parametry populace, jako jsou informace o pohlavní 

a genealogické struktuře populace. 

Co se týče formy, jedná se o závěrečnou zprávu projektu, určenou širšímu spektru zájemců o 

přírodní vědy, čemuž je přizpůsoben styl i žánr textu. Zaprvé je optimalizována srozumitelnost 

a nikoli přesnost, zadruhé je preferován popis kontextu nad úzkým zaměřením, jedná se tedy v 

souladu se zadáním o “komplexní studii”. Do budoucna budou připraveny rukopisy do 

odborných vědeckých periodik v příslušném žánru vědeckého textu.  
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Metodika 
Studované území 
Sběr vzorků byl prováděn na území Slovenské republiky v oblastech se stálým výskytem rysa 

ostrovida (Obr. 4). Jednotlivé oblasti byly rozděleny do celků tvořených chráněnými 

krajinnými oblastmi, národními parky a jim přilehlými oblastmi. Konkrétně se jednalo o 

následující chráněná území a jejich přilehlé oblasti: CHKO Biele Karpaty, CHKO Horná 

Orava, CHKO Kysuce, CHKO Ponitrie, CHKO Strážovské vrchy, CHKO Východné Karpaty, 

NP Malá Fatra, NP Muránska planina, NP Nízke Tatry, NP Poloniny, NP Slovenský kras, NP 

Slovenský raj, NP Veľká Fatra, RSOPK Prešov, Tatranský NP. 

 

 
Obr. 4: Mapa území spadajících pod oblast zájmu projektů Veľké šelmy 2 a Šelmy SKCZ. Vzorkování probíhalo 

ve vybraných národních parcích a chráněných krajinných oblastech Slovenska.  

 

Vzorkování 

Pro studium populační struktury rysa ostrovida byly použity neinvazivní vzorky trusu, srsti a 

moči. Tyto neinvazivní vzorky byly doplněny o vzorky tkání, které byly získány z nalezených 

uhynulých zvířat, jeden vzorek bukálního stěru a vzorky srsti odebrané z jedinců odchycených 

pro účely telemetrického sledování (viz Příloha 1). Vzorky určené k izolaci DNA a dalšímu 

zpracování u realizátora zakázky PřF UK v rámci projektu Veľké šelmy 2 byly sesbírány v rámci 

tohoto projektu. Vzorkování probíhalo dva tzv. rysí roky (sezóny), které jsou definovány jako 

časový úsek od 1.5. do 30.4. následujícího roku a charakterizují demografii druhu lépe než 

kalendářní roky. Sběr vzorků byl proveden v sezónách 2017/2018 (1.5.2017–30.4.2018) a 

2018/2019 (1.5.2018–30.4.2019). Jejich laboratorní zpracování je popsáno níže. 
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Metodika laboratorní práce 

Izolace DNA  

DNA ze vzorků trusu byla izolována podle standardního protokolu komerčně dostupnými kity 

QIAamp DNA Stool Mini Kit (Qiagen) a QIAamp Fast DNA Stool Mini Kit (Qiagen). Z každého 

vzorku trusu byla odebrána část a ponechána několik minut na filtračním papíru z důvodu 

evaporace ethanolu ze vzorku. Větší nežádoucí partikule, jako například kousky listů, kosti či 

srst, které by mohly mít nežádoucí vliv na izolaci, byly odstraněny. Potřebná část trusu pro 

izolaci byla odebrána z vnější části vzorku (Eggert et al., 2005; Skrbinšek et al., 2010). 

U vzorků moči předcházelo samotné izolaci vysrážení DNA a buněčných partikulí z přibližně 

15 ml směsi moči a sněhu přidáním 1,5 ml acetátu sodného (3M, pH 5,2) a 33 ml ethanolu (96–

100%). Po inkubaci přes noc při -20°C byla DNA z roztoku peletována pomocí centrifugace 

(5500 rcf, 60 min, 4°C) (Hausknecht et al., 2007, modifikováno). Izolace byla poté provedena 

kitem QIAamp Fast DNA Stool Mini Kit (Qiagen) podle protokolu. 

DNA ze vzorků tkáně, srsti a vzorek bukálního stěru byly izolovány podle standardního 

protokolu komerčně dostupnými kity DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen) a Genomic DNA 

Mini Kit Tissue (Geneaid). U vzorků srsti byly využity pouze vzorky obsahující chlupové 

folikuly.  

 

Amplifikace mikrosatelitových lokusů 

Pro identifikaci jedinců a analýzu populační struktury byl zvolen panel 15 mikrosatelitových 

lokusů viz. Tab. 1 (Krojerová-Prokešová et al., 2019). 

K určení pohlaví jedinců byl zvolen úsek genu pro amelogenin. Kopie genu na chromozomu Y 

má u kočkovitých šelem 20bp (páru bazí) deleci v porovnání s kopií genu ležícího na 

chromozomu X (Pilgrim et al., 2005). PCR produkt u samic byl dlouhý přibližně 214bp. 

V případě samců byly PCR produkty dva. Jeden o délce 194bp a druhý o délce 214bp (Pilgrim 

et al., 2005). Sekvence jednotlivých primerů jsou uvedeny v Tab 1. 

 

Tab. 1: Panel 15 mikrosatelitových lokusů spolu s genem pro amelogenin a sekvence primerů (Krojerová-

Prokešová et al., 2019). 

Lokus Forward primer Reverse primer Zdroj 

FCA001 TGCTTGTCCTCTCCCTCG TGACTGCGCCATAGCTTTC 

Menotti-Raymond 

et al., 1999 

FCA008 ACTGTAAATTTCTGAGCTGGCC TGACAGACTGTTCTGGGTATGG 

FCA031 GCCAGGGACCTTTAGTTAGATT GCCCTTGGAACTATTAAAACCA 

FCA035 CTTGCCTCTGAAAAATGTAAAATG AAACGTAGGTGGGGTTAGTGG 

FCA077 GGCACCTATAACTACCAGTGTGA ATCTCTGGGGAAATAAATTTTGG 

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 účely detekce délky alel jednotlivých mikrosatelitových lokusů pomocí kapilární 

elektroforézy byl jeden z každé dvojice primerů označen jednou ze čtyř fluorescenčních barev 

ze sady ABI DS-33. Pro cíle této práce byly vybrané lokusy, včetně amelogeninu, rozděleny 

do dvou multiplexů po osmi lokusech. Rozdělení do multiplexů, barevné označení a rozsah 

délek alel pro každý lokus jsou uvedeny v Tab. 2. 

 

Tab. 2: Sestavení jednotlivých multiplexů, délky alel v ovzorkované populaci a barevné označení primerů. 
 

MULTIPLEX 

A  

MULTIPLEX 

B  

Lokus 

Délka alel 

(bp) 

Barevné 

označení Zdroj Lokus 

Délka alel 

(bp) 

Barevné 

označení Zdroj 

LC106 93–107 PET 
(Carmichael et al., 

2000) 
LC110 95–107 PET 

(Carmichael et al., 

2000) 

FCA035 130–144 NED 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
FCA232 111–115 NED 

(Menotti-Raymond et 

al., 1999) 

FCA149 123–137 VIC 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
F53 159–175 VIC 

(Menotti-Raymond et 

al., 1999) 

FCA008 125–135 6–FAM 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
FCA077 129–135 6–FAM 

(Menotti-Raymond et 

al., 1999) 

FCA506 188–202 PET 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
FCA476 195–201 PET 

(Menotti-Raymond et 

al., 1999) 

FCA031 223–231 NED 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
FCA096 207–217 NED 

(Menotti-Raymond et 

al., 1999) 

FCA001 176–186 VIC 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
FCA208 299–307 6–FAM 

(Menotti-Raymond et 

al., 1999) 

F115 217–245 6–FAM 
(Menotti-Raymond 

et al., 1999) 
amelogenin 193–213 VIC (Pilgrim et al,. 2005) 

 

 

K amplifikaci lokusů pomocí PCR byl použit komerční kit Multiplex PCR kit (Qiagen). 

Reakční směs se skládala z 5 µl Multiplex PCR kitu, obsahujícího HotStarTaq DNA 

polymerázu a PCR pufr, 3 µl ddH2O, 1 µl multiplex primer mixu (Tab. 3) a 1 µl DNA templátu 

nezávisle na koncentraci DNA v izolátu.  

 

Tab. 3: Koncentrace jednotlivých primerů pro mikrosatelitové lokusy v primermixu. 

 

MULTIPLEX 

A  
MULTIPLEX 

B  
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Lokus Koncentrace Lokus Koncentrace 

LC106 5µM LC110 5µM 

FCA035 2,5µM FCA232 1µM 

FCA149 1µM F53 2,5µM 

FCA008 1µM FCA077 1µM 

FCA506 5µM FCA476 5µM 

FCA031 2,5µM FCA096 2,5µM 

FCA001 1µM FCA208 5µM 

F115 1µM amelogenin 1µM 

 

Pro spolehlivé stanovení genotypů z amplifikovaných lokusů byl použit “multiple-tube 

approach”, který je optimální pro analýzy DNA izolátů s nízkou koncentrací DNA a 

předpokladem nekvalitní, fragmentované DNA (Navidi et al., 1992; Taberlet, 1996). Každý 

vzorek byl pro panel mikrosatelitových lokusů amplifikován 3–6x v nezávislých opakováních. 

Zpracování všech vzorků předcházel proces optimalizace PCR podmínek pro námi vytvořené 

multiplexy. Na základě optimalizace byla stanovena annealingová teplota pro Multiplex A 51,5 

°C a pro Multiplex B 54,0 °C. Reakce proběhla v celkem 40 cyklech a finální extenze byla 

prodloužena na 30 minut oproti standardnímu protokolu. 

PCR produkt byl poté zředěn formamidem a fluorescenčně značeným velikostním standardem 

GeneScan™ 500 LIZ™ a zaslán na fragmentační analýzu. Finální roztok se skládal z 9,3 µl 

formamidu, 0,2 µl velikostního standardu a 0,5 µl PCR produktu 

Zpracování a analýza dat 

Vizualizace výsledků fragmentační analýzy a odečet délky jednotlivých mikrosatelitových 

lokusů byl prováděn pomocí softwaru GENEIOUS PRIME 2020.1.1 

(https://www.geneious.com).  Binning byl proveden automaticky v softwaru GENEIOUS 

PRIME. Konsenzuální genotyp pro jednotlivé lokusy byl sestaven z minimálně třech 

nezávislých genotypování. Jednotlivé výsledky genotypování pro konkrétní vzorek a lokus byly 

odečteny nezávisle a poté porovnány, aby nedošlo k chybnému odečtení. Konsenzuální genotyp 

byl sestaven podle následujících pravidel: jedinec byl v daném lokusu označen za heterozygota, 

pokud se každá z alel vyskytla v elektroforetogramech alespoň dvakrát. Jako homozygot pro 

danou alelu byl označen jedinec, u kterého se homozygotní kombinace alel vyskytla v 

elektroforetogramech alespoň třikrát. Pokud toto pravidlo nebylo splněno, genotypování 

vzorků bylo zopakováno pro dosažení věrohodných výsledků (Navidi et al., 1992; Taberlet et 

al., 1996; Benschop et al., 2013). Jako úspěšný genotyp byl považován takový genotyp, kde se 

podařilo replikovat z panelu 15 mikrosatelitových lokusů alespoň 13 lokusů. Vzorky, které 

nesplnily toto kritérium byly označeny jako neúspěšné a byly vyřazeny z dalších analýz. 

 

Při spojování datasetů z projektů Veľké šelmy 2 a Šelmy SKCZ byla provedena kalibrace odečtů 

elektroforetogramů za pomocí vzorků, které byly nezávisle zpracovány v obou laboratořích. 

Výsledné odečty délek mikrosatelitových alel byly přepočteny na stejnou hodnotu tak, aby byl 

vytvořen společný dataset.  
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Ověření druhového určení vzorků 

Z důvodu možné nesprávné druhové determinace při sběru vzorků v terénu a záměny trusu rysa 

ostrovida za trus kočky divoké (Felis silvestris silvestris), případně kočky domácí (Felis 

silvestris catus), byla pomocí plug-inu GENEALEX 6.5 (Peakall & Smouse, 2006, 2012) pro 

Microsoft Excel provedena analýza hlavních koordinát (PCoA) na základě genetických 

vzdáleností. Pro přiřazení vzorků ke konkrétnímu druhu byly jako referenční vzorky použity 

ověřené vzorky tkáně a srsti kočky divoké a domácí, které byly získány v rámci stejného 

projektu. Chybně determinované vzorky byly vyřazeny z dalších analýz. 

Identifikace jedinců 

Jednotlivé konsenzuální genotypy byly mezi sebou porovnány pomocí softwaru CERVUS 

(Kalinowski et al., 2007). Genotypy označené jako potenciálně identické měly minimálně 10 

shodných lokusů a maximálně 5 neshod. Po provedení této explorační analýzy byly jednotlivé 

genotypy, které splnily tyto parametry porovnány a neshody zkontrolovány v konkrétních 

elektroforetogramech. Na základě ověření shody na úrovni primárních dat byly poté genotypy 

označeny za identické. Genotypy označené jako identické měly maximálně dva neshodné 

lokusy a v neshodách musely sdílet jednu z alel. Neshody tedy byly na úrovni rozdílu 

heterozygot/homozygot pro konkrétní lokus. Data o opakovaných záchytech konkrétních 

jedinců, tj. identické genotypy s odlišným místem a datem nálezu, byly použity pro analýzy 

demografie a prostorové ekologie. Dataset pro populačně–genetické analýzy byl tvořen pouze 

jedním konsenzuálním genotypem pro konkrétního jedince.  

Genealogická struktura a příbuzenské vztahy 

Za účelem rozřešení vztahů mezi jedinci byla provedena analýza příbuznosti za pomocí 

softwaru ML-RELATE (Kalinowski et al., 2006). Vyhodnocení vztahu mezi dvěma jedinci je 

stanoveno na základě největší pravděpodobnosti jednoho ze čtyř možných vztahů: nepříbuzní 

jedinci, nevlastní sourozenec s jedním společným rodičem, sourozenec a vztah rodič-potomek. 

Signifikance každého výsledného potenciálního vztahu byla ověřena testem konkrétní hypotézy 

pro konkrétní dvojici. Pro každou hypotézu bylo provedeno 100 000 simulací. Pokud byla 

hodnota p < 0,05 byl vztah považován za signifikantní.  

Prostorová aktivita a demografie 

Populační hustota 

Pro odhad populační hustoty byla použita metodika dle Duľa et al., (2021) a Kubala et al., 

(2017). Populační hustota byla nejprve vypočtena pro hustě ovzorkovaná území Javorníků a 

Kysucké vrchoviny. Nejprve byla stanovena velikost prostorového bufferu kolem minimálního 

konvexního polygonu (MCP) ohraničujícím ovzorkované území. Byly provedeny odhady 

populační hustoty pro buffery o velikost od 100 m do 28 km a jako nejvhodnější byl zvolen 

buffer, kde výpočty populační hustoty začaly konvergovat ke stejné hodnotě. Minimální 

velikost bufferu byla stanovena 24 km pro ovzorkované území Javorníků a 14 km pro 

ovzorkované území Kysucké vrchoviny. Populační hustota byla také vypočtena pro MCP celé 

ovzorkované oblasti západního a středního Slovenska.  
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Velikost populace 

Pro odhady velikosti populace rysa na Slovensku byla použita metoda extrapolace populační 

hustoty a 3 metody, které pracují s principem CMR za použití různých vstupních dat a různých 

modelů. 

 

Extrapolace 

První metodou byl výpočet velikosti populace na základě extrapolace populační hodnoty z 

modelových oblastí. Podobná metodika byla již dříve použita pro odhady velikosti populace 

rysa ostrovida na Slovensku za pomocí dat z fotopastí (Kubala et al., 2017; Kubala et al., 2020; 

Duľa et al., 2021). Velikost populace pro celé Slovensko byla vypočítána jako násobek rozlohy 

vhodného habitatu obývaného rysem ostrovidem (28 090 km2, Kaczensky et al., 2013) a 

průměru získaných odhadů populačních hustot pro Javorníky a Kysuckou vrchovinu. Velikost 

populace byla také vypočtena pouze pro ovzorkovanou oblast západního a středního Slovenska 

(13 651 km2). 

 

CMR modely bez prostorových dat 

Jeden z nejpoužívanějších softwarů pro odhad velikosti populace u velkých šelem je 

CAPWIRE (v. 1.1.4, Pennell et al., 2013.). Tento softwarový balíček v programovacím 

prostředí R pracuje s primárními daty, které obsahují všechny záchyty každého ovzorkovaného 

jedince. CAPWIRE je schopný zohlednit heterogenitu v počtu opakovaných záchytů a je 

vhodný pro analýzy druhů s menší početností populace (Miller et al., 2005). Vzhledem k 

předpokladu heterogenity v získaných datech, byl dle doporučení autorů použit vhodnější 

model TIRM (Two Innate Rates Model) (Miller et al., 2005). 

Dataset pro odhad velikosti populace se skládal ze všech úspěšně genotypovaných vzorků. Z 

datasetu byly odstraněny opakované záchyty ze stejného dne a místa. 

Velikost populace rysa byla stanovena nejprve pro území celého Slovenska. Vzhledem k 

heterogenitě záchytů a zanedbatelnému množství vzorků z východního Slovenska byla 

početnost rysa ostrovida stanovena také pouze pro ovzorkované území západního a středního 

Slovenska, které bylo ohraničeno minimálním konvexním polygonem. 

Rovněž z důvodu malého počtu jedinců a jejich opakovaných záchytů byla početnost pro 

jednotlivá chráněná území odhadnuta pouze pro CHKO Kysuce (která byla pro účely srovnání 

s dalšími publikacemi rozdělena na Javorníky a Kysuckou vrchovinu), CHKO Strážovské 

vrchy a NP Velká Fatra. 

U všech odhadů byl pomocí 1000 bootstrapů vytvořen 95% interval spolehlivosti.  

 

CAPWIRE je primárně stavěn pro uzavřené populace ovzorkované v krátkém časovém úseku. 

Proto byl pro odhady velikosti populace použit také software MARK (White and Burnham, 

1999). 

Pro analýzu celé populace byl zvolen Hugginsův model uzavřené populace, který bere v potaz 

heterogenitu vzorkování a chybné identifikace. Pravděpodobnost prvního záchytu byla rovna 

pravděpodobnosti opakovaného záchytu. Za účelem zjištění optimálního nastavení parametrů 

pro analýzu byla provedena explorační analýza vlivu nastavení počtu diskrétních intervalů 

záchytů na odhad velikosti populace (Obr. 5). Všechny výsledné odhady velikostí populací byly 
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stanoveny s 95% konfidenčním intervalem. Vzhledem k lepšímu ovzorkování byla pro finální 

odhady velikosti populace použita data opakovaných záchytů jedinců pouze z první sezóny. 

Dataset byl rozdělen do 15 diskrétních intervalů záchytu. Z datasetu byly odstraněny opakované 

záchyty ze stejného dne a místa. 

 

Obr. 5: Graf závislosti počtu diskrétních intervalů záchytů na odhadované velikosti populace rysa ostrovida v 

programu MARK pro 1. sezonu. Černou barvou je zobrazen odhad velikosti populace, červenou  barvou je označen 

95% interval spolehlivosti. 

 

Prostorově explicitní CMR model 

Jako další přístup ke stanovení početnosti rysa ostrovida na Slovensku byly zvoleny prostorově 

explicitní capture–recapture modely (spatial explicit capture–recapture, SECR) za použití R 

balíčku secr (Efford, 2022). Tyto modely berou v potaz i výskytová GPS data a jsou proto jedny 

z nejvhodnějších pro odhad velikosti populace při heterogenním vzorkování. Odhad početnosti 

byl stanoven pro vzorky středního a západního Slovenska. Vstupními daty byly souřadnice 

minimálního konvexního polygonu vytvořeného z ovzorkované oblasti a záchyty jedinců. Dle 

nejvyšší hodnoty AIC (Akaikovo informační kritérium) byl poté vybrán nejvhodnější model. 

Simulace dat 

Za účelem ověření výsledků odhadů velikosti populace byly provedeny simulace záchytových 

dat na základě parametrů reálných záchytových dat. Za použití balíčků MASS (Venables & 

Ripley, 2002) a vcd (Meyer et al., 2023) byl dvakrát nezávisle otestován nejvhodnější typ 

distribuce reálných záchytových dat a byly definovány její parametry. Stejný přístup testování 

byl již použit v dalších capture-mark-recapture studiích (Adcock et al.,2022, Sauvé et al.,2022). 

Následně byly pomocí balíčku CAPWIRE vytvořeny datasety simulovaných záchytů s 
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pravděpodobností opakovaného záchytu a distribucí záchytů podle reálných dat. Pro ověření 

správnosti odhadu velikosti populace bylo vytvořeno celkem 12 datasetů s fixním počtem 155 

záchytů a předpokládanou velikostí populace od 75 do 400 jedinců. Další analýza byla založena 

na stabilní velikosti populace a zvyšujícím se počtů genotypů od 50 do 900 vzorků. Tato 

analýza umožňuje predikovat vývoj odhadů velikosti populace s narůstajícím počtem vzorků, 

kde se frekvence a počet opakovaných záchytů vyvíjí podle trendu reálných dat.  

Analýza životaschopnosti populace 

Pro predikci vývoje populace v čase byla provedena analýza životaschopnosti pomocí softwaru 

Vortex (Lacy & Pollak 2023).  

Vzhledem k absenci komplexních dat o natalitě a mortalitě karpatské populace byly použity 

vstupní parametry natality a mortality (Tab. 4) dle Nilsson (2013). Velikost populace byla 

nastavena dle nejvyšší hodnoty odhadů získaných v této práci, tedy 263 (± 24) jedinců (viz 

Výsledky). Jako velikost nosné kapacity prostředí byl rovněž nastavena získaná velikost 

populace a také až čtyřnásobek této hodnoty (nepublikovaná data). Celkem byly provedeny 

predikce tří scénářů. První scénář, simulující pozitivní stav populace, byl založen na nejnižších 

hodnotách parametrů mortality. Druhý scénář byl založen na průměrných hodnotách všech 

parametrů. Třetí scénář, simulující negativní stav populace, byl založen na nejvyšších 

hodnotách parametrů mortality. Pro každou predikci bylo provedeno 100 iterací. Výsledky 

analýzy jsou uvedeny s konfidenčním intervalem 95 %. 

 

Tab. 4: Vstupní parametry natality a mortality pro analýzu životaschopnosti v softwaru Vortex (Lacy & Pollak 

2023) r= rok 

Natalita a rozmnožování    

Věk samice při prvním rozmnožování 2   

Věk samce při prvním rozmnožování 2   

Nejvyšší věk reprodukce 18   

Maximální počet mláďat ve vrhu 4   

Poměr pohlaví ve vrhu 50   

Očekávaná míra růstu populace 1,21   

 min průměr max 

% množících se dospělých samic 53 63 73 

Počet rozmnožujích se samic na množícího se samce  2,1  

Mortalita min průměr max 

Mortalita samic ve věku 0–1r 13,2 48,9 84,6 

Mortalita samic ve věku 1–2r 13,1 23,4 33,7 

Mortalita samic ve věku 2+r 10 11 12 

Mortalita samců ve věku 0–1r 51,2 71,8 92,4 

Mortalita samců ve věku 1–2r 24 42,9 61,8 

Mortalita samců ve věku 2+r 5,46 6 6,54 
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Efektivní velikost populace 

Pro výpočet efektivní velikost populace rysa ostrovida byl použit software LDNE (Waples and 

Do, 2008), který vypočte efektivní velikost populace na základě vazebné nerovnováhy. Byl 

použit model náhodného křížení. Minimální frekvence alel (Pcrit) pro analýzu byla stanovena 

jako 1/(2 S) < Pcrit < 1/S, kdy S je počet jedinců. Tímto způsobem je ošetřeno vyřazení alel s 

nízkou frekvencí na základě reálných dat (Waples et al.,2010; Gajdárová et al., 2023). Pro 

dataset 68 jedinců byla hodnota Pcrit stanovena na 0,01.  

 

 

Prostorová distribuce, vizualizace výsledků analýz v mapě 

GPS souřadnice nalezených vzorků sloužily jako vstupní data pro tvorbu map v softwaru QGIS 

3.18-3.26.3 (QGIS Development Team, 2021–2022). V softwaru byly také zpracovány 

vizualizace populačně genetických analýz, analýz identit a příbuznosti. Pro tvorbu map byly 

použity volně přístupné topografické vrstvy. Pro zobrazení areálu výskytu rysa ostrovida byl 

použit volně přístupný shapefile z publikace Chapron et al. (2014) a Kaczensky et al. (2018). 
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Výsledky 

Vzorkování a genotypizace vzorků 

Za zkoumané období v letech 2017–2019 bylo v rámci projektu Veľké šelmy 2 nalezeno celkem 

187 vzorků (Obr. 6). V rysím roce 2017/2018 bylo nalezeno 98 vzorků, v rysím roce 2018/2019 

poté 77 vzorků. U 12 vzorků nebyl údaj o datu nalezení uveden. Mezi nejvíce pokryté oblasti 

patřil západ a střed Slovenska. U 8 vzorků chyběl údaj o GPS souřadnicích nálezu vzorku. Pro 

vyobrazení v mapě byly v tomto případě použity orientační souřadnice na základě popisu místa 

nálezu (obec, lokalita aj.) 

Seznam všech zpracovaných vzorků je uveden v Příloze 1. 

 

 
Obr. 6.: Mapa zájmového území s vyznačenými lokalitami nálezů jednotlivých vzorků. Zeleně jsou vyznačeny úspěšně 

genotypované vzorky. Červeně jsou vyznačeny vyřazené vzorky. Území ohraničené tučným okrajem polygonů znázorňuje 

území se stálým výskytem rysa ostrovida dle Chapron et al. (2014). Čtverce s tenkým okrajem mimo tučně ohraničenou oblast 

znázorňují území sporadického výskytu rysa ostrovida dle Chapron et al. (2014). 

 

Počet nalezených vzorků a úspěšných genotypů pro jednotlivé měsíce ve dvou sezónách je 

popsán v Obr. 7. 

Laboratorně zpracováno bylo celkem 145 vzorků trusu, 18 vzorků srsti, 17 vzorků moči, 6 

tkáňových vzorků a jeden bukální stěr. Úspěšnost genotypování byla přibližně 32 % a lišila se 

podle typu vzorků. Úspěšně se povedlo získat genotyp u 59 vzorků (Obr. 8). Úspěšnost 

genotypizace pro jednotlivé typy vzorků je uvedena v Obr. 8. Nejvyšší úspěšnost, 100 %, byla 

u tkáňových vzorků, invazivně získaných vzorků srsti a stěru. U neinvazivně získané srsti byla 

úspěšnost genotypizace 36 %, u trusu přibližně 29 % a u moči pouze 12 %. Úspěšnost všech 

neinvazivně získaných vzorků, tj. vzorků trusu, srsti a moči byla přibližně 27 %.  
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Obr. 7: Počet vzorků a genotypů z nich získaných v jednotlivých měsících dvou rysích roků z let 2017-2019.  

Každý sloupec znázorňuje celkový počet obdržených vzorků v daný měsíc. Světle šedá výseč sloupců značí počet 

genotypů získaných z laboratorního zpracování daných vzorků. 
 

 
Obr. 8: Počet vzorků a genotypů z nich získaných rozdělené dle typu vzorku. 
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Každý sloupec znázorňuje celkový počet obdržených vzorků daného typu. Světle šedá výseč sloupců značí počet 

genotypů získaných z laboratorního zpracování daných vzorků.  

 

Závislost počtu identifikovaných jedinců lineárně roste v závislosti na počtu získaných 

genotypů a nedosahuje v případě vzorků této studie plateau (Obr. 9), což naznačuje 

nedostatečné ovzorkování populace. 

 

 

 
Obr. 9: Závislost počtu identifikovaných jedinců na počtu získaných genotypů 

 

Ověření druhového určení vzorků 

Analýza hlavních koordinát na základě genetických vzdáleností rozdělila dataset do dvou 

oddělených skupin (Obr. 10). Jeden klastr tvořily pouze vzorky označené při sběru jako rys 

ostrovid. Druhá skupina byla tvořena referenčními vzorky koček divokých, koček domácích a 

také dvěma vzorky, které byly při sběru označeny jako rys ostrovid (konkrétně 03/0020 a 

05/0091). Oba vzorky tedy byly geneticky určeny jako patřící k rodu Felis a vyřazeny z dalších 

analýz.  
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Obr. 10: Grafický výstup analýzy hlavních koordinát datasetu 59 genotypů získaných během dvou vzorkovacích 

sezón. Zelené trojúhelníky značí zpracované vzorky označené jako rys ostrovid. Modré kosočtverce značí 

referenční vzorky kočky divoké. Oranžové čtverce značí referenční vzorky kočky domácí. 

 

Populačně-genetické analýzy 

Celkový dataset pro další analýzy byl tvořen 155 genotypy, z toho 98 genotypů z projektu 

Šelmy SKCZ (Krojerová et al., 2019) a 57 genotypů z projektu Veľké šelmy 2. Prostorové 

umístění všech úspěšně genotypovaných vzorků z obou projektů a pokrytí zájmové oblasti 

vybraných chráněných území je zobrazeno na Obr. 11.  
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Obr. 11: Mapa zájmového území s vyznačenými lokalitami nálezů jednotlivých vzorků. Zeleně jsou vyznačeny 

genotypy získané a zpracované v rámci projektu projektu Veľké šelmy 2. Žlutě jsou vyznačeny genotypy získané 

z projektu Šelmy SKCZ. Území ohraničené tučným okrajem polygonů znázorňuje území se stálým výskytem rysa 

ostrovida dle Chapron et al. 2014. Čtverce s tenkým okrajem mimo tučně ohraničenou oblast znázorňují území 

sporadického výskytu rysa ostrovida dle Chapron et al. 2014. 

 

Analýza identit 

Zvolený panel lokusů se ukázal jako vhodný pro identifikaci jedinců jak pro nepříbuzné, tak 

příbuzné jedince (PID= 3,42E-10, PID-SIB= 6,65E-05). Z důvodu předpokladu příbuznosti 

jedinců v populaci byl jako indikátor vhodnosti panelu zvolen parametr PID-SIB. Bylo tedy 

potřeba 15 lokusů ke spolehlivému rozlišení jedinců v tomto datasetu. Tři vzorky (K018_UK, 

LL47 a LL51) měly úspěšně genotypováno pouze 13 lokusů. Genotypy těchto vzorků ale 

nebyly shodné s žádným dalším vzorkem. 

 

Tab. 5: Výsledné pravděpodobnosti výskytu stejného genotypu pro dva jedince (PlD), pravděpodobnost výskytu 

stejného genotypu mezi příbuznými jedinci blízce příbuznými jedinci(PID–SIB), kumulativní PID a  PID–SIB seřazeny 

od nejvíce informativního lokusu (LC106). 

 

Lokus PID PID–SIB kumulativní PID kumulativní PID–SIB 

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 

FCA476 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 

FCA096 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 

FCA035 3,18E-01 5,71E-01 3,28E-08 6,49E-04 

FCA008 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 

FCA077 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 genotypů rysa ostrovida bylo identifikováno 68 individuálních 

genotypů, 27 samic a 41 samců (Obr. 12). Poměr pohlaví byl tedy přibližně 2:3. Během sezóny 

2017/2018 bylo zachyceno celkem 45 jedinců, 13 samic a 32 samců (Obr. 13). Během druhé 

sezóny bylo zachyceno celkem 35 jedinců, 15 samic a 20 samců (Obr. 14). 

 

 

 
 

Obr. 12: Mapa znázorňující úspěšně genotypované jedince rysa ostrovida po vyřazení opakovaných záchytů za 

celé sledované období 2017–2019. Pro znázornění byl ponechán vždy první záchyt daného jedince. Červené body 

znázorňují zachycené samice, modré body znázorňují zachycené samce.  
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Obr. 13: Mapa znázorňující úspěšně genotypované jedince rysa ostrovida po vyřazení opakovaných záchytů za 

sezónu 2017/2018. Pro znázornění byl ponechán vždy první záchyt daného jedince. Červené body znázorňují 

zachycené samice, modré body znázorňují zachycené samce.  

 
Obr. 14: Mapa znázorňující úspěšně genotypované jedince rysa ostrovida po vyřazení opakovaných záchytů za 

sezónu 2018/2019. Pro znázornění byl ponechán vždy první záchyt daného jedince. Červené body znázorňují 

zachycené samice, modré body znázorňují zachycené samce.  
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Genealogická struktura a příbuznost 

Celkem bylo nalezeno 65 potenciálních vztahů rodič–potomek (PO), 43 potenciálních párů  

sourozenců (FS) a 320 potenciálních párů sourozenců sdílejících jednoho z rodičů (HS). U 43 

párů byla signifikantně potvrzena příbuznost prvního stupně, tj. vztah rodič–potomek nebo pár 

sourozenců. Z toho bylo signifikantních 11 vztahů rodič-potomek a 8 párů sourozenců (Tab. 6, 

Obr. 15). U zbylých 24 párů nebylo možné rozlišit, o který ze dvou vztahů prvního řádu se 

jedná. Vztah prvního řádu byl ale signifikantní. 9 párů bylo signifikantně identifikováno jako 

nevlastní sourozenci sdílející jednoho z rodičů.  

 

Tab. 6: Vztahy prvního řádu na základě výsledků analýzy příbuznosti v programu ML Relate. PO= vztah rodič–

potomek (parent–offspring), FS= sourozenci (full siblings), HS= nevlastní sourozenci (half siblings). * označuje 

vztahy, jejichž p < 0,05 oproti vztahu s druhým nejvyšším likelihood. 

 

ID1 ID2 vztah ID1 ID2 vztah 

R015 R032 PO* R033 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* LL08 LL44 FS* 

LL35 LL31 PO* LL12 LL29 FS* 

LL45 LL31 PO* LL15 LL04 FS* 

LL47 LL37 PO* R014 R032 FS 

LL09 LL47 PO* R033 R031 FS 

LL15 LL10 PO* R029 R015 FS 

R015 R031 PO R029 R014 FS 

R014 R031 PO K033 K024 FS 

R014 R015 PO LL40 K022 FS 

R033 R015 PO LL42 K022 FS 

R029 R031 PO K015 R015 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* 

LL02 K034 PO LL02 R029 HS* 

LL03 K025 PO LL06 K018 HS* 
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LL06 LL07 PO LL06 K028 HS* 

LL09 K024 PO LL12 K037 HS* 

LL42 K034 PO    

LL42 LL40 PO    

 

 
Obr. 15: Znázornění výsledků analýzy příbuzenských vztahů v softwaru ML-Relate mezi 68 jedinci rysa 

ostrovida. Černé body znázorňují jedince rysa ostrovida. Tučná červená spojnice bodů znázorňuje signifikantní (p 

< 0,05) vztah rodič–potomek (PO) na základě nejvyššího likelihood. Tenká červená spojnice bodů znázorňuje 

vztah rodič–potomek  na základě nejvyššího likelihood, který ale není signifikantní. Tučná modrá spojnice bodů 

znázorňuje signifikantní (p < 0,05) vztah sourozenců (FS) na základě nejvyššího likelihood. Tenká modrá spojnice 

bodů znázorňuje vztah sourozenců na základě nejvyššího likelihood, který ale není signifikantní. Tučná zelená 

spojnice znázorňuje signifikantní (p < 0,05) nevlastní sourozence, kteří mají jednoho společného rodiče.  

 

Prostorová aktivita a demografie: 

Celkem bylo opětovně zachyceno 22 jedinců a to pouze na území západního a středního 

Slovenska (Tab.7). Průměrný počet záchytů na jedince byl pro celé zkoumané období 1,9. Pro 

první sezónu bylo zaznamenáno průměrně 1,58 záchytů na jedince. Ve druhé sezóně poté 1,69 

záchytů na jedince. 

Dva jedinci (LL35, LL40) byly opakovaně zachyceni v lokalitách vzdálených jen několik 

desítek metrů. Opakované záchyty se vyskytly pouze v oblastech s vyšším počtem 

ovzorkovaných jedinců. Nejvíce opakovaných záchytů bylo na území CHKO Kysuce a CHKO 

Strážovské vrchy. Největší prostorovou aktivitu na základě analyzovaných záchytových dat,  o 

ploše 43,69 km2 (minimální konvexní polygon vytvořený spojením všech míst záchytů – MCP 

100), měl samec označen jako R14, který měl společně se samcem R16 největší počet záchytů, 

a to 11. Opakované záchyty konkrétních jedinců jsou vyobrazeny na obrázcích 16–18. 
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Tab. 7 Tabulka počtu genotypů, počtu jedinců a recapture rate pro jednotlivé ovzorkované oblasti. 

 Počet genotypů Počet jedinců Recapture rate 

CHKO Kysuce 72 19 3,79 

CHKO Strážovské vrchy 19 7 2,71 

NP Velká Fatra 16 12 1,33 

NP Malá Fatra 10 9 1,11 

NP Muránska planina 10 10 1,00 

CHKO Horná Orava 8 6 1,33 

CHKO Poľana 2 1 2,00 

NP Slovenský raj 2 2 1,00 

CHKO Biele Karpaty 1 1 1,00 

CHKO Ponitrie 1 1 1,00 

CHKO Východné Karpaty 1 1 1,00 

NP Nízke  Tatry 1 1 1,00 

NP Poloniny 1 1 1,00 

NP Slovenský kras 1 1 1,00 

RSOPK Prešov 1 1 1,00 

TANAP 1 1 1,00 
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Obr. 16: Mapa zobrazující prostorovou aktivitu pěti jedinců na území CHKO Kysuce, oblast Javorníky. Jednotliví 

jedinci jsou barevně odlišeni. Každý bod znázorňuje místo záchytu jedince. 

 
Obr. 17: Mapa zobrazující prostorovou aktivitu pěti jedinců na území CHKO Kysuce, oblast Kysucká vrchovina, 

CHKO Horná Orava a NP Malá Fatra. Jednotliví jedinci jsou barevně odlišeni. Každý bod znázorňuje místo 

záchytu jedince. 
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Obr. 18: Mapa zobrazující prostorovou aktivitu pěti jedinců na území CHKO Strážovské vrchy a NP Veľká Fatra. 

Ve výřezu je znázorněna prostorová aktivita jedince na území NP Slovenský raj. Jednotliví jedinci jsou barevně 

odlišeni. Každý bod znázorňuje místo záchytu jedince. 

 

Populační hustota 

Pro území minimálního konvexního polygonu v rámci oblasti Javorníků byla populační hustota 

stanovena na 0,88 (0,64–1,21) jedinců na 100 km2 a pro oblast Kysuc 1,0 (0,53–1,87) jedinců 

na 100 km2. Pro celé ovzorkované území západního a středního Slovenska byla populační 

hustota stanovena na 0,48 (0,37–0,62) jedinců na 100 km2.  
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Obr. 19: Mapa znázorňující minimální konvexní polygony ovzorkovaných území CHKO Kysuce-Javorníky a 

Kysucká vrchovina, a také minimální konvexní polygon ovzorkovaného území západního a středního Slovenska. 

Šrafování značí buffer kolem MCP, pro které byla stanovena populační hustota. Biele body značí úspěšné 

genotypy rysa ostrovida. 

 

Velikost populace 

Metoda extrapolace 

Na základě stanovené populační hustoty pro jednotlivé oblasti byla pomocí extrapolace na 

území stálého výskytu rysa ostrovida na Slovensku a na ovzorkované území západního a 

středního Slovenska vypočtena velikost populace (Obr. 20). Pro celé území stálého výskytu 

rysa ostrovida na Slovensku byla stanovena velikost populace na 263 (± 24) jedinců. Pro 

ovzorkované území západního a středního Slovenska byla velikost populace stanovena na 138 

(± 19) jedinců.  
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Obr. 20: Odhadovaná velikost populace rysa ostrovida na základě populační hustoty.  

 

Metoda CMR 

Odhadovaná velikost populace na základě analýzy R balíčkem CAPWIRE byla stanovena na 

základě všech obdržených vzorků a také pouze pro lépe ovzorkované území středního a 

západního Slovenska. Odhad početnosti byl proveden pro kompletní dataset a pro každou 

sezónu zvlášť.  Všechny odhady byly stanoveny s 95% konfidenčním intervalem (Obr. 21, Tab. 

8).  
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Obr. 21, Tab. 8: Odhadované velikosti populace rysa ostrovida stanovené metodou CMR pomocí balíčku 

CAPWIRE (Pennell et al., 2013) včetně rozptylu konfidenčního intervalu 95 %. SK= Slovensko, Z+Stř= západní 

a střední Slovensko 

 

Období Území Počet zachycených jedinců Velikost populace 

2017/2018 
Západ + střed SK 38 54 (44–65) 

Celé SK TIRM 45 114 (97–179) 

2018/2019 
Západ + střed SK 31 41 (32–50) 

Celé SK TIRM 35 78 (64–121) 

2017–2019 
Západ + střed SK TIRM 57 126 (124–182) 

Celé SK TIRM 68 148 (139–200) 

 

Pro analýzu v softwaru MARK byl použita pouze data ze sezóny 2017/2018. Velikost populace 

byla stanovena na 74 jedinců (60–105) jedinců (Obr. 22, Tab. 9). Velikost populace byla 

stanovena také pro jednotlivá pohlaví zvlášť. Na základě analýzy byla stanovena velikost 

populace samic na 23 (17–37) jedinců a velikost populace samců na 52 (41–75) jedinců (Obr. 

22, Tab. 6). 
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Obr. 22, Tab. 9: Odhadované velikosti populace rysa ostrovida stanovené metodou CMR pomocí softwaru 

MARK (White and Burnham, 1999) včetně rozptylu konfidenčního intervalu 95 %.  

 Počet zachycených jedinců Odhad velikosti populace 

Sezóna 2017/2018 45 74 (60–105) 

2017/2018 samice 13 23 (17–37) 

2017/2018 samci 32 52 (41–75) 

 

 

 

Pro odhad velikosti pomocí prostorově explicitních CMR metod bylo použito ovzorkované 

území západního a středního Slovenska, bez vzorků z východního Slovenska (celkem 151 

genotypů). Jako nejvíce vhodný model byl určen model h2 (Pledger, 2000), který předpokládá 

v rámci celé populace přítomnost nezachycených skupin (tzv. latentních tříd). Velikost 

populace byla stanovena na 143 (121–173) jedinců. Jako druhý nejvíce vhodný model byl určen 

nulový model (Otis et al., 1978), který předpokládá stejnou pravděpodobnost záchytu všech 

jedinců (equal catchability model). Velikost populace byla stanovena na 82 (73–98) jedinců.  
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Obr. 23: Výsledky odhadu velikost populace pomocí balíčku secr (Efford, 2022).  

 

Velikost populace byla také odhadnuta pro jednotlivá chráněná území, kde byl dostatek 

ovzorkovaných jedinců a opakovaných záchytů (Obr. 24, Tab. 10). 

V rámci CHKO Kysuce jako celku bylo úspěšně zanalyzováno celkem 72 vzorků, ze kterých 

bylo identifikováno 19 jedinců z toho 16 samců a 3 samice. Velikost populace byla stanovena 

na 19 jedinců. Zvlášť byl ještě stanoven počet jedinců ve dvou podoblastech této CHKO a to v 

Javorníkách a v Kysucké vrchovině. 

V oblasti Javorníků bylo úspěšně zanalyzováno celkem 49 vzorků, ze kterých bylo 

identifikováno 10 jedinců – 7 samců a 3 samice. Odhad velikosti populace byl stanoven na 14 

(10–14) jedinců. 

Pro oblast Kysucké vrchoviny byl odhad velikosti populace stanoven na základě 23 

genotypovaných vzorků, v nichž bylo identifikováno 9 jedinců, pouze samců. Velikost 

populace byla stanovena na 14 (9–22) jedinců. 

Vyšší recapture rate byl také v oblasti CHKO Strážovské vrchy, kde byla velikost populace 

stanovena na 8 jedinců (7–11) na základě záchytu 7 jedinců, čtyř samců a tří samic, kteří byli 

identifikováni v rámci 23 genotypovaných vzorků.  

V oblasti NP Velká Fatra bylo úspěšně genotypováno 18 vzorků, ve kterých bylo 

identifikováno 11 jedinců, 7 samců a 4 samice. Velikost populace byla stanovena na 26 (16–

68) jedinců. 



 

39 

 

Obr. 24: Odhadované velikost populací za období 2017–2019 stanovené metodou CMR za pomocí softwaru 

CAPWIRE (Pennell et al., 2013) ve vybraných zkoumaných oblastech včetně rozptylu konfidenčního intervalu 95 

%.  

 

 

Tab. 10: Výsledky odhadů velikosti populace metodou CMR za pomocí softwaru CAPWIRE (Pennell et al., 2013)  

jednotlivých oblastí. 

 

Chráněné území Počet zachycených jedinců 
Odhad velikosti populace 

CAPWIRE 

CHKO Kysuce 19 19 

CHKO Kysuce  

Javorníky 
10 14 (10–14) 

CHKO Kysuce 

 Kysucká vrchovina 
9 14 (9–22) 

CHKO Strážovské vrchy 6 8 (7–11) 

NP Velká Fatra 12 26 (16–68) 

 

 

 

Simulace dat 

Na základě analýzy byla jako distribuce, nejvíce odpovídající reálným zachytovým datům, 

stanovena distribuce negativně binominální (χ2MASS= 3,0802, Obr. 25, 26).  
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Obr. 25: Výsledky testu distribuce záchytových dat pomocí balíčku MASS (Venables & Ripley, 2002). Výsledky 

ukazují, že jako nejvíce odpovídající distribuce se jeví distribuce negativně binominální (zelené sloupce). 

 

 
Obr. 26: Výsledky testu distribuce záchytových dat pomocí balíčku vcd (Meyer et al., 2023). Výsledky ukazují, 

že jako nejvíce odpovídající distribuce se jeví distribuce negativně binominální (zelené sloupce). 
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Odhady velikosti populace na základě simulovaných dat byly mírně nadhodnocené pro velikost 

reálné populace od 100 do 300 jedinců za použití modelu TIRM. V případě vyšší velikosti 

populace už jsou odhady velmi nepřesné.  

 
Obr. 27: Odhadované velikosti populací stanovené pomocí balíčku CAPWIRE (Pennell et al., 2013), vypočtené 

ze simulovaných datasetů vytvořených na základě zjištěné negativně binominální distribuce záchytů. Simulované 

datasety byly vytvořeny s konstantním počtem 155 genotypů.  

 

 

V případě simulace odhadu velikost populace při nárůstu počtu vzorků pro populaci o velikosti 

148 jedinců, která byla stanovena pomocí balíčku CAPWIRE (Obr. 28) dochází při použití 

modelu TIRM k velmi mírnému nadhodnocení odhadu velikosti populace a to v průměru o 5 

jedinců. V simulovaném datasetu pro 150 vzorků, který je nejblíže reálnému počtu vzorků v 

této studii dochází k nadhodnocení odhadu o přibližně 13 %. S narůstajícím počtem vzorků 

vstupujících do analýzy dochází ke snižování konfidenčních intervalů výsledných odhadů. 
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Obr. 28: Odhadované velikosti populací stanovené pomocí balíčku CAPWIRE (Pennell et al., 2013), vypočtené 

ze simulovaných datasetů vytvořených na základě zjištěné negativně binominální distribuce záchytů. Simulované 

datasety byly vytvořeny s konstantní reálnou velikostí populace 148 jedinců. 

 

Analýza životaschopnosti populace 

Výsledky analýzy životaschopnosti populace ukazují, že při odhadované velikosti populace 263 

jedinců, což je velikost získaná na základě extrapolace dat z modelových oblastí a předpokladu 

naplněné nosné kapacity prostředí, může dojít v časovém úseku 100 let k následujícím 

scénářům vývoje rysí populace na Slovensku (Obr. 29): v případě pozitivního scénáře s 

minimálními hodnotami mortality dojde k růstu populace až k limitním hodnotám nosné 

kapacity prostředím, a to i v případě navýšení kapacity. Za použití průměrných hodnot 

parametrů mortality dojde k mírnému poklesu velikosti populace na 228 (± 8) jedinců. V 

případě negativního scénáře může v následujících 50 letech díky vysoké mortalitě dojít k 

úplnému vymření populace.  
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Obr. 29: Výsledky analýzy životaschopnosti populace s konfidenčním intervalem 95 %. Červená čára znázorňuje 

negativní predikci vývoje populace za použití maximálních hodnot parametrů mortality. Modrá čára znázorňuje 

predikci vývoje populace za použití průměrných hodnot parametrů mortality. Zelená čára znázorňuje pozitivní 

predikci vývoje populace za použití minimálních hodnot parametrů mortality. 

 

Efektivní velikost populace 

Na základě analýzy vazebné nerovnováhy byla stanovena efektivní velikost populace na 42,2 

(31,7–58,6) jedinců pro Pcrit= 0,01. 
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Diskuze 

Genotypizace a vzorkování 

Úspěšnost genotypizace neinvazivních vzorků, tj. vzorků trusu, moči a srsti v této práci byla 

přibližně 27 %. Ve srovnání se studiemi, které použily stejný panel markerů je úspěšnost nižší 

(Krojerová-Prokešová et al., 2019, Gajdárová et al. 2023). Procentuální úspěšnost genotypizace 

z neinvazivních vzorků rysa ostrovida se ale liší napříč studiemi (19,4–44,7 %) (Sindičić et al., 

2013; Bull et al., 2016; Krojerová-Prokešová et al., 2019; Mengüllüoğlu et al., 2019; Mueller 

et al., 2020). Pravděpodobnost získání úspěšného genotypu z konkrétních neinvazivních vzorků 

se liší podle typu vzorku.  

Úspěšnost genotypizace ze vzorků neinvazivně získané srsti (36 %) je srovnatelná s některými 

studiemi rysa ostrovida (Turbaková, 2014; Krojerová-Prokešová et al., 2019), ale procentuální 

úspěšnost získání genotypu ze vzorků srsti se liší nejen v rámci genotypizace rysa ostrovida 

(15,3 % versus 83 %) (Davoli et al., 2013; Mueller et al., 2020), ale také v rámci odlišných 

druhů, jako například rys červený, kočka divoká a vlk obecný, kde je rozptyl úspěšnosti 

srovnatelný (Ruell and Crooks, 2007; Galaverni et al., 2012; Steyer et al., 2013; Velli et al., 

2015; Dufresnes et al., 2019). 

Úspěšnost genotypizace vzorků trusu, která byla v této práci 29 %, ovlivňuje několik faktorů, 

jakými jsou například stáří vzorku a jeho skladování (Ruell and Crooks, 2007; Wultsch et al., 

2015). Nelze také vyloučit špatnou determinaci druhu, ze kterého vzorek pochází, při sběru 

vzorku. Procentuální úspěšnost genotypizace rysa ostrovida a dalších druhů rodu Lynx ze 

vzorků trusu se liší napříč studiemi a rozptyl je relativně velký (15,8–83 %) (Davoli et al., 2013; 

Bull et al., 2016; Krojerová–Prokešová et al., 2019; Mengüllüoğlu et al., 2019; Mueller et al., 

2020). Ve srovnání s dalšími velkými šelmami (rys červený, vlk obecný, medvěd hnědý) je 

úspěšnost genotypizace vzorků trusu v této práci také nižší (Ruell and Crooks, 2007; Galaverni 

et al., 2012; Dufresnes et al., 2019; Skrbinšek et al., 2019). 

Ačkoliv jsou vzorky moči v terénu snadno nalezitelné, nejsou kontaminovány DNA kořisti a 

obsahují menší množství inhibitorů než trus (Hausknecht et al., 2007), získat kvalitní genotyp 

ze vzorků moči se v této práci povedlo jen u 12 % vzorků. Důvodem je pravděpodobně menší 

množství epiteliálních buněk obsažených v moči oproti trusu, přítomnost inhibitorů PCR v 

moči (Schrader et al., 2012) a případná degradace vzorku vlivem vnějších podmínek před 

odběrem případně se může jednat o vzorek jiné šelmy. Úspěšnost získání genotypu ze vzorků 

moči v této práci je srovnatelná s úspěšností v dalších studiích rysa ostrovida (úspěšnost 17,5 

%, resp. 11,1 %) (Turbaková, 2014; Krojerová-Prokešová et al., 2019). 

 

Rarefrakční křivka (Obr. 9) závislosti počtu identifikovaných jedinců na počtu genotypů 

ukazuje na nedostatečné ovzorkování zkoumané populace. K věrohodnému odhadu velikosti 

populace za použití neinvazivní genetiky a CMR přístupů je zapotřebí alespoň 2x více vzorků 

oproti předpokládané početnosti (Solberg et al., 2006). Při předpokládané početnosti přibližně 

200–300 jedinců rysa ostrovida na území Slovenska by tedy bylo pro spolehlivý odhad 

zapotřebí alespoň 400–600 neinvazivních vzorků. 
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Genealogická struktura a příbuznost 

V ovzorkované slovenské populaci rysa ostrovida byly nalezeny příbuzenské vztahy pouze v 

oblastech s vyšším pokrytím vzorků, tj. v oblastech středního a západního Slovenska. 

Analýzy odhalily výskyt rodinné skupiny v oblasti Javorníků spadající pod CHKO Kysuce. 

Vznik takové skupiny je s největší pravděpodobností následkem samičí filopatrie a větší míry 

disperze u samců oproti samicím a tato skupina byla již identifikována dříve (Krojerová-

Prokešová et al., 2019). . Vzhledem k blízké příbuznosti a inbreedingu v rámci této skupiny 

nebylo možné některé vztahy signifikantně potvrdit. Pokud jsou si jedinci blízce příbuzní, nelze 

v některých případech pouze na základě genetických dat odlišit vztah rodiče a potomka a vztah 

sourozenců (Kalinowski et al., 2006; Wang, 2017). Některé ze signifikantních vztahů prvního 

řádu byly detekovány mezi jedinci ovzorkovanými ve větších vzdálenostech. To může být 

způsobeno disperzí jedinců, která nebyla během vzorkování zachycena.  

Pro rozřešení příbuzenských vztahů je třeba zkombinovat genetická data s daty z terénních 

monitoringů za pomocí fotopastí. Jedině při kombinace těchto dvou přístupů lze spolehlivě 

identifikovat rodinné skupiny a rozřešit vztahy prvního řádu. Vzhledem k absenci dat z 

fotopastí v této práci nebylo možné kompletně rozřešit genealogickou strukturu nalezených 

vztahů. 

Prostorová aktivita a demografie 

V rámci zkoumané populace rysa ostrovida nebyla na základě genetického monitoringu 

zachycena žádná disperze na dlouhé vzdálenosti. Ojedinělá nedetekovaná disperze se ale nedá 

na základě výsledků vyloučit. Ovzorkovaní jedinci se pohybovali pouze v rámci svého 

původního domovského okrsku a největší vzdálenosti mezi jednotlivými záchyty se 

pohybovaly v nižších desítkách kilometrů. Výsledky jsou konzistentní se studiemi prostorové 

aktivity rysa ostrovida. Rysové dlouhodobě obývají svůj domovský okrsek a jeho rozloha se v 

rámci několika sezón většinově překrývá (Breitenmoser-Würsten et al., 2007). 

Ačkoliv jsou rysi ve srovnání s ostatními velkými šelmami při disperzi za účelem 

rozmnožování konzervativní a usazují se nejčastěji v blízkosti svého původního domovského 

okrsku, ve střední Evropě se dle nejnovějších studií vyskytují i případy disperze na nezvykle 

velké vzdálenosti (Zimmermann, 2004; Zimmermann et al., 2005; Gajdárová et al., 2021). K 

detekci takových disperzí je ale nutný dlouhodobý monitoring s dostatečným počtem vzorků, 

telemetrovaných jedinců, fotopastí apod. 

 

Populační hustota stanovena na základě prostorově explicitního capture-recapture modelu je 

efektivní metodou hojně používanou při výzkumu velkých šelem, včetně rysů (Blanc et al., 

2013; Duľa et al., 2021; Fležar et al.,2023). V případě, kdy jsou vstupními daty záchyty z 

genetického monitoringu je ale nutné brát zřetel na to, že tyto modely jsou primárně 

designované na data z intenzivního determinačního fotomonitoringu s jasně daným 

monitorovacím územím nebo na data z extenzivního terénního monitoringu v předem určeném 

území (Efford, 2022). V potaz je také potřeba brát vzorkovací úsilí, které je v rámci sběru 

vzorků pro genetické analýzy nehomogenní. 

 

Odhady velikosti populace pomocí SCR a CMR modelů jsou závislé na počtu vzorků i počtu 

opakovaných záchytů. Pro spolehlivé odhady velikosti populace je potřeba až trojnásobně větší 
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počet vzorků oproti předpokládané velikosti populace s alespoň v průměru dvěma záchyty na  

jedince (Miller et al., 2005; Luikart et al., 2010).  

Pro stanovení co nejpřesnějšího odhadu za pomocí softwaru CAPWIRE je potřeba velké 

množství vzorků, opakovaných záchytů a také uzavřená populace. Software je také primárně 

stavěn pro odhady velikostí populací menších než 100 jedinců (Miller et al., 2005). 

Tyto základní podmínky nebyly při analýze dat v této práci zcela splněny, o čemž vypovídají i 

široké konfidenční intervaly pro některé odhady. Při interpretaci výsledků je třeba na tento fakt 

brát ohled. V případě softwaru MARK je důležité homogenní vzorkování zkoumaných jedinců 

v čase. Vzhledem k metodice sběru vzorků v této práci nebyly intervaly záchytů jedinců 

rovnoměrně rozloženy v čase v rámci zkoumaného období, což může mít vliv na výsledky 

analýz. Nízký odhad velikosti populace na základě Hugginsonových modelů může být 

způsoben právě nekvalitními vstupními daty s nedostatečným počtem opakovaných záchytů.  

 

I když je neinvazivní genetické vzorkování moderní metodou, pomocí které lze odhadnout 

početnost skrytě žijících druhů živočichů, její přesnost je závislá na intenzitě vzorkování a 

schopnosti rovnoměrně pokrýt zkoumané území v čase i prostoru. Vzhledem k malému 

množství opakovaných záchytů během dvou vzorkovacích sezón a nedostatečnému pokrytí 

předpokládaného areálu výskytu rysa ostrovida na Slovensku je třeba stanovené odhady 

populační hustoty a početnosti v této práci brát jako vůbec první náhled do odhadu velikosti 

populace rysa ostrovida za pomocí genetických dat. Výsledky jednoznačně ukazují na nutnost 

mnohem intenzivnějšího vzorkování pro získání přesnějších odhadů početnosti tohoto druhu.  

 

Populační hustota a velikost populace  

Populační hustota rysa ostrovida na celém Slovensku byla dosud stanovována extrapolací na 

základě průměru populačních hustot získaných ve vybraných oblastech výskytu. Na základě 

této hodnoty poté byla vypočtena velikosti populace rysa ostrovida vztažena k území stálého 

výskytu a vhodného habitatu (Kubala et al., 2017; Kubala et al., 2020; Duľa et al., 2021). 

Populační hustota vypočtena v této předkládané studii (0,94 jedinců na 100 km2) je totožná s 

nejnovějšími výsledky dlouhodobého monitoringu na základě fotopastí ve vybraných 

chráněných oblastech západního Slovenska (0,95 jedinců na 100 km2, Duľa et al., 2021 a 1,0 

jedinců na 100 km2, Kubala et al., 2020). Tato skutečnost dokládá, že v relativně kvalitně 

ovzorkovaných oblastech je neinvazivní genetické vzorkování vhodnou alternativní metodou k 

fotomonitoringu. 
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Obr. 30.: Výsledky odhadů velikosti populace rysa ostrovida na základě dat z genetického monitoringu 

 

Odhady početnosti populace získané za pomoci několika různých metodických přístupů pro 

lépe ovzorkovanou část areálu výskytu (západní a jih středního Slovenska) jsou si podobné a 

je velice pravděpodobné, že pro tuto oblast Slovenska se blíží skutečnosti. Početnost rysa 

ostrovida byla pro tuto oblast odhadnuta na 121–182 jedinců. 

Na rozdíl od toho odhad pro celé Slovensko za pomoci metody Capwire je pravděpodobně 

podhodnocený nakolik počet vzorků získaných mimo oblast západního a jihu středního 

Slovenska byl velmi nízký (4 vzorky) a jejich přidání do hodnoceného datasetu už odhad 

početnosti téměř nezměnilo, jelikož software Capwire nebere v potaz prostorová data. Pro celé 

Slovensko lze proto spíše využít hodnoty získané extrapolací hodnot z lépe ovzorkovaných 

oblastí. Tento odhad udává početnost rysa v rozmezí 239–287 jedinců. Využití této metody 

ovšem předpokládá stejnou populační hustotu rysa ve všech oblastech v rámci areálu výskytu, 

což nemusí odpovídat realitě. V případě použití průměrných hodnot z několika zkoumaných 

oblastí mohou být ale výsledky velmi blízké reálnému stavu.  

 

Početnost rysa ostrovida na území Slovenska byla dosud stanovena pouze extrapolací hodnot 

získaných ve vybraných oblastech na základě fotomonitoringu a na základě mysliveckých 

statistik. Odhady velikosti populace stanovené v této práci jsou srovnatelné s odhady početnosti 

stanovené na základě fotomonitoringu, které odhadují početnost v rozsahu 200–400 jedinců 
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(Antal et al., 2017; Chapron et al., 2014; Kubala et al., 2017), nejnověji 193–337 jedinců (Duľa 

et al., 2021). Oficiální zpráva pro Evropskou komisi udává rovněž počet 200–400 jedinců 

(Černecký et al., 2020). Výsledky této genetické studie, při použití prostorových modelů, jsou 

tedy v souladu s těmito odhady.  

V porovnání s mysliveckými statistikami, které odhadují velikost populace rysa ostrovida na 

1668 jedinců (Národné lesnícke centrum, 2019), je početnost stanovena v této práci až řádově 

nižší. To je způsobeno hlavně metodikou sčítání, kdy jeden jedinec může být započítán ve více 

revírech z důvodu velkého domovského okrsku jedinců rysa ostrovida.  

 

Vybrané oblasti v rámci slovenské populace 

V rámci celé oblasti CHKO Kysuce bylo za pomocí fotopastí a terénního monitoringu v námi 

zkoumaném období zachyceno celkem 15 jedinců (ŠOP SR, pers. comm.). Genetický 

monitoring zachytil celkem 19 jedinců a CMR model odhadl velikost populace na 19 jedinců.  

Pro oblast Javorníků je populační hustota – 0,88 (0,64–1,21) jedinců na 100 km2, stanovena na 

základě dat z genetického monitoringu, srovnatelná s daty z monitoringu za použití fotopastí. 

Během let 2017–2019 byla na základě monitoringu za pomocí fotopastí v průměru stanovena 

populační hustota rysa ostrovida v oblasti Javorníků na 0,92 ± 0,23 jedinců (0,7–1,15) na 100 

km2 a průměr počtu jedinců byl 8,68 ± 2,37 (6,17–12,09) (Duľa et al., 2021). Na základě CMR 

modelu a dat z genetického monitoringu bylu zachyceno 10 jedinců a početnost byla stanovena 

mírně vyšší, 10–14 jedinců.  

Tato práce i nejnovější výsledky na základě dat z fotopastí ukazují, že v oblasti Javorníků došlo 

v průběhu posledních let pravděpodobně k nárůstu velikosti populace i populační hustoty rysů 

ostrovidů oproti období v letech 2009–2016 (Duľa et al., 2021; Krojerová-Prokešová et al., 

2019). Důvodem odlišných výsledků na překrývajícím se zkoumaném území může být ale 

nejen zvětšení rysí populace, ale také meziroční fluktuace početnosti (Duľa et al., 2021).  

V oblasti Kysucké vrchoviny byla ve stejném období let 2017–2019 pomocí fotomonitoringu 

stanovena průměrná populační hustota na 1,57 ± 0,4 (1,03–2,2) jedinců na 100 km2 vhodného 

habitatu (Duľa et al., 2021). Tento údaj je rovněž srovnatelný s odhadem na základě 

genetického monitoringu, který činí  1,0 (0,53–1,87) jedinců na 100 km2. Velikost populace 

byla za pomocí fotomonitoringu odhadnuta na 16,55 ± 4,68 (10,17–22,18) jedinců  (Duľa et 

al., 2021). Za pomocí genetických dat a CMR byla v této studii početnost odhadnuta 

srovnatelně na 14 (9–22) jedinců.  

 

Pro oblast NP Velká Fatra, kde bylo za pomocí genetického monitoringu zachyceno 12 jedinců, 

je odhadovaná velikost populace na základě genetických dat 26 (16–68) jedinců výrazně 

nadhodnocena oproti odhadu na základě fotomonitoringu, který udává početnost 15 ± 5,27 

jedinců (Kubala et al. 2017). Příčinou je nedostatečné množství opakovaných záchytů dané 

populace v rámci projektu. Srovnání s daty z fotopastí ze stejného období ale naznačuje shodný 

počet zachycených jedinců oběma přístupy (ŠOP SR, pers. comm.). 

 

Výsledek odhadu velikosti populace pro CHKO Strážovské vrchy je ve shodě s odhady na 

základě fotomonitoringu, kde byla velikost populace rovněž odhadnuta na 8 jedinců (Kubala et 

al., 2020). Populační hustota za pomocí prostorově explicitních modelů zde nebyla odhadnuta 

z důvodu nerovnoměrného ovzorkování oblasti.  
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V případě NP Muránska planina nebylo možné z důvodu nedostatečného množství dat stanovit 

relevantní odhady velikosti populace za pomocí CMR metod. Celkem bylo zachyceno 10 

jedinců. Odhadovaná velikost populace na základě fotomonitoringu byla odhadnuta na 20,7 ± 

5,24 jedinců (Smolko et al., 2018). Počet detekovaných jedinců pomocí fotopastí a terénního 

monitoringu v období 2017–2019  je srovnatelný s genetickými daty (Iľko, pers. comm.). 

 

Tab. 11: Porovnání odhadů populační hustoty a početnosti rysa ostrovida na vybraných chráněných územích 

Slovenska na základě fotomonitoringu a terénního monitoringu a na základě genetických dat. * údaj se vztahuje 

pro oblast celé CHKO Kysuce 

 
Výsledky na základě fotomonitoringu a terénního 

monitoringu 

Výsledky na základě demografických analýz z 

genetických dat 

Chráněné území 

Populační hustota 

(jedinců na 100 km2) 

Velikost populace 

Počet zachycených 

jedinců 

Počet zachycených 

jedinců 

Velikost populace 

CAPWIRE 

CHKO Kysuce- 

Javorníky 

0,93 ± 0,21  

8,68 ± 1,99 

(Duľa et al., 2021) 

15* 

(Drengubiak, pers. comm.) 
10 14 (10–14) 

CHKO Kysuce- 

Kysucká vrch. 

1,57 ± 0,29 

16,55 ± 3,14  

(Duľa et al., 2021) 

15* 

(Drengubiak, pers. comm.) 
9 14 (9–22) 

CHKO Strážovské vrchy 

0,97 ± 0,25 

8 

(Kubala et al., 2020) 

X 6 8 (7–11) 

NP Velká Fatra 

0,81 ± 0,29 

15 ± 5,27 

(Kubala et al., 2017) 

10 + mláďata 

(Apfelová, pers. comm.) 
12 26 (16–68) 

NP Muránska planina 
1,5 

(Iľko, pers. comm.) 

8–12 

(Iľko, pers. comm.) 
10 X 

 

 

Výsledky a srovnání početnosti a populační hustoty rysa ostrovida jak na celém území 

Slovenska, tak ve vybraných oblastech ukazují na nutnost kombinace genetického monitoringu 

s dalšími údaji získanými v terénu, ať už se jedná o determinaci jedinců za použití 

fotomonitoringu, tak o údaje o výskytu a pobytových znacích. Výsledky této studie ukazují, že 

odhady velikosti populace i populační hustoty z obou metod jsou srovnatelné. Pro získání 

komplexních znalostí o zkoumané populaci je nutná kombinace demografických metod a údajů 

z terénu s metodami ochranářské genetiky. Jedním z hlavních problémů při srovnávání 

výsledků je různorodost dílčích zkoumaných území a nemožnost spojení výsledků studií díky 

nejednotné metodice či odlišným časovým úsekům, kdy je dané území monitorováno. 

 

Simulace dat 

Pro ověření relevantnosti odhadů pomocí CMR modelů byly v této práci použity simulace 

datasetů na základě reálných záchytových dat. Tento přístup je vhodný pro validaci výsledků 

CMR odhadů a pro kontrolu kvality vzorkování a je používaný i pro studie vysoce mobilních 

savců (Paterson et al., 2019; Wesson et al., 2023). Negativně binominální distribuce záchytů je 
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nejčastěji používanou distribucí pro simulaci záchytových dat (Boyce et al.,2001; Stoklasa et 

al., 2022). I v našem případě se jednalo o statisticky nejvíce vhodnou distribuci. 

Výsledky simulací ukazují, že odhady velikosti populace pomocí balíčku Capwire mohou být 

v případě této studie mírně podhodnocené. To je způsobeno hlavně nízkým počtem 

opakovaných záchytů reálného datasetu a křivkou distribuce, která je negativně ovlivněna 

nízkým počtem opakovaných záchytů.  

Simulační studie SCR dat u rysů ve Francii naopak ukazuje, že prostorově explicitní modely 

mohou výsledné odhady velikosti populace lehce nadhodnocovat (Blanc et al., 2012).  

 

Analýza životaschopnosti populace 

Životaschopnost a vývoj populace velkých šelem v čase je jedním z indikátorů stupně ohrožení 

velkých šelem. Na viabilitu populace lze pohlížet jak z demografického hlediska, kde hraje roli 

hlavně početnost populace, tak z genetického hlediska, kdy se zohledňuje genetická variabilita 

populace, koeficient inbreedingu a další faktory, které mají přímý vliv na zdraví populace 

(Linnel et al.,2008). V případě rysa ostrovida neexistují téměř žádné dostupné informace o 

demografické a genetické životaschopnosti populací.  

Predikce vývoje populace rysa ostrovida na základě údajů o natalitě a mortalitě je klíčovým 

nástrojem pro plánování a management ochrany tohoto ohroženého druhu. Softwarové nástroje 

jako Vortex umožňují vytváření modelů populace založených na reálných biologických a 

ekologických datech, což umožňuje předpověď budoucího vývoje populace a identifikaci 

faktorů, které mohou mít vliv na její životaschopnost. Tyto informace umožňují lépe porozumět 

faktorům ovlivňujícím populaci a přijímat informovaná rozhodnutí pro zachování biodiverzity 

a ekologické stability. 

Predikce v této studii ukazují, že současná populace je při průměrných hodnotách mortality 

stabilní a v následujících generacích nemusí dojít k výrazným změnám v početnosti. V případě 

maximálních a minimálních hodnotách mortality je očekávána extinkce a případně nárůst do 

naplnění nosné kapacity prostředí.  

Je však důležité mít na paměti, že přesnost predikcí vývoje populace rysa ostrovida závisí na 

kvalitě a přesnosti vstupních dat. Proto je důležité neustále aktualizovat a zlepšovat 

monitorování populace a sběr relevantních dat pro vylepšení modelů. 

 

Efektivní velikost populace 

 

Efektivní velikost populace je důležitým faktorem pro stanovení genetického zdraví populace 

a pro management ochrany druhu. Její monitoring v čase přispívá ke komplexnějšímu poznání 

stavu zkoumané populace. Pro zabránění rizika vyhynutí, inbreední deprese a vlivu genetického 

driftu by měla být efektivní velikost populace druhu alespoň 100 jedinců (Frankham et al., 

2014), tedy dvakrát více, než bylo dlouhodobě uznáváno (Franklin, 1980). U malých 

populacích na rozdíl od velkých populací je ale zapotřebí brát v potaz komplexnější faktory 

ovlivňující fitness (García-Dorado, 2015). 

Karpatská populace, stejně jako ostatní evropské i asijské populace, prošla v posledních 

generacích výrazným bottleneckem a její celková efektivní velikost populace v současné době 

nepřekračuje 80 jedinců (Bazzicalupo et al., 2022). Efektivní velikost slovenské populace rysa 

ostrovida stanovena v této práci je mírně nižší, než dříve stanovená efektivní velikost populace 

vypočtena na základě stejného mikrosatelitového panelu, která byla 53,7 (39,3–79,4) jedinců 
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(Gajdárová et al., 2023). Vzhledem k odhadované velikosti slovenské populace lze ale její 

efektivní velikost populace považovat za příznivou. Pro komplexní posouzení stavu populace 

je ale zapotřebí dlouhodobý genetický monitoring, který umožní porovnání vývoje efektivní 

velikosti populace v čase.  
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Přílohy 

Příloha 1  

Tabulka zpracovaných vzorků 

 

Kód 

vzorku 

Typ 

vzorku Donor 

Projekt 

/laboratorní 

analýza Lokalita Datum Úspěšnost Pohlaví 

03/2020 trus Špyrka K. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK RSOPK Prešov 21.2.2019 1 m 

03/2021 trus Špyrka K. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK RSOPK Prešov 21.2.2019 0  

03/vin1 tkáň Trojčák R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK RSOPK Prešov 07.04.18 1 m 

04/2014 trus Tajboš M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Tatranský 

národní park 27.3.2018 0  

04/2018 trus Tajboš M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Tatranský 

národní park 15.4.2018 0  

04/2026 trus Tajboš M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Tatranský 

národní park 5.4.2018 0  

04/2027 trus Tajboš M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Tatranský 

národní park 15.4.2018 0  

04/0100 trus Zimmermann P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Tatranský 

národní park 15.02.19 1 m 

04/VIN1 trus Ksiažek J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Tatranský 

národní park 22.11.2018 0  

05/1970 trus Ondruš S. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Nízke Tatry 31.7.2018 0  

05/0081-1 trus Dzuríková Ľ. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Nízke Tatry 15.03.18 1 m 

05/1987 trus Mistrík R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Nízke Tatry 9.3.2018 0  

05/1988 tkáň Ondruš S. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 09.04.18 1 f 

05/1991 trus Devečka V. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Nízke Tatry 22.1.2019 1 f 

05/1993 trus Borněmisa P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Nízke Tatry 15.2.2019 0  

06/ID83803 stěr Kalaš M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Malá Fatra  1 f 

07/2012 moč ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský raj  0  
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07/2018 trus Lehocký M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský raj 4.3.2018 0  

07/2020 trus Lehocký M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský raj 26.3.2018 0  

07/2027 trus Lehocký M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský raj 22.01.19 1 f 

07/1940 trus Lehocký M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský raj 16.01.19 1 f 

07/1942 trus Lehocký M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský raj 22.01.19 1 f 

08/2004 trus Balko P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.1.2019 0  

08/2015 trus Bryndza P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 26.2.2019 0  

08/2018 trus Brndiar J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 22.1.2018 0  

08/2022 trus Brndiar J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.12.18 1 f 

08/1934 trus Brndiar J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 12.03.18 1 m 

08/1958 tkáň Iľko T. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 20.03.18 1 f 

08/1960 trus 

Bošmovičová 

E. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.2.2019 0  

08/1976 moč Iľko T. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 23.1.2018 0  

08/1982 moč Balko P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 17.12.2018 0  

08/1984 trus Tesák Jerguš 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 28.12.18 1 f 

08/1990 trus Iľko T. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 10.2.2019 0  

08/1993 trus Balko P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 22.3.2019 0  

08/0102 srst Tesák Jerguš 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 01.03.18 1 f 

08/0107 trus Brndiar J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 20.1.2019 0  

08/0151 srst Tesák Jerguš 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 20.12.2018 0  

08/0165 trus Mičko Henrich 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.2.2019 0  

08/0170 moč Saxa a Pastorok 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.2.2019 0  
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08/0171 tkáň Iľko T. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 23.01.19 1 f 

08/0185 trus Iľko T. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 25.2.2019 0  

08/0190 trus Bariula J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.2.2019 0  

08/0230 trus Stotica 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 11.04.19 1 m 

08/0231 trus Galko 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 14.2.2019 0  

08/0233 trus Bryndza P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 22.01.19 1 m 

10/2003 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 4.1.2018 0  

10/2005 moč ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 26.1.2018 0  

10/2017 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 4.1.2018 0  

10/1964 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 26.2.2018 0  

10/1969 trus Macejka V. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 08.02.18 1 m 

10/1984 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 7.2.2018 0  

10/0106 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 23.3.2018 0  

10/0119 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 29.3.2018 0  

10/0150 trus Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poloniny 5.12.2018 0  

14/0001 trus ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Biele Karpaty  1 f 

14/OU1 trus Rechtorik P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Biele Karpaty 27.4.2019 0  

15/0047 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 13.4.2018 0  

15/0048 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 13.4.2018 0  

15/0055 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 28.11.18 1 m 

15/0062 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Javorníky 05.02.19 1 m 

15/0078 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 02.02.19 1 m 
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15/0081 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 10.1.2019 0  

15/0115 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 16.2.2019 0  

15/0116 trus Drengubiak P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Kysuce 23.02.19 1 m 

16/0001 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 05.01.18 1 m 

16/0001 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 5.1.2018 0  

16/0002 trus ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 24.1.2018 0  

16/0003 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 06.02.18 1 f 

16/0004 trus Kružliaková E. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 6.2.2018 0  

16/0005 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 09.02.18 1 m 

16/0006 trus Pecík P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 12.2.2018 0  

16/0007 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 20.02.18 1 m 

16/0008 trus Pecík P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 20.02.18 1 m 

16/0009 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 21.2.2018 0  

16/0010 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 21.2.2018 0  

16/0011 trus Pecík P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 21.02.18 1 m 

16/0012 trus Pecík P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 26.2.2018 0  

16/0013 trus Pecík P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Javorníky 23.02.18 1 m 

16/0014 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 20.01.18 1 m 

16/0015 trus Machciník B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Javorníky 23.02.18 1 m 

16/0016 trus Pecik P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 20.3.2018 0  

16/0017 trus Machcinik B. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Strážovské 

vrchy 20.3.2018 0  

17/0034 trus Ruttkay L. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Ponitrie 11.3.2019 0  
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17/0036 trus Ruttkay L. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Ponitrie 05.02.19 1 f 

17/0037 trus Masaryk P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Ponitrie 28.1.2019 0  

19/0004 moč Vantara P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 9.3.2018 0  

19/0007 moč Štofík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  0  

19/0010 moč ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  0  

19/0018 moč 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 9.2.2018 0  

19/0019 moč Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 20.02.18 1 m 

19/0020 moč Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 20.2.2018 0  

19/0023 trus Macek Metod 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 19.12.2017 0  

19/0024 moč Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.2.2018 0  

19/0025 moč Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 21.2.2018 0  

19/0026 moč Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 22.02.18 1 m 

19/0032 trus Ivon Milan 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 14.3.2018 0  

19/0033 trus Ivan Milan 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 14.3.2018 0  

19/0034 trus Ivon Milan 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.3.2018 0  

19/0049 srst Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 27.1.2018 0  

19/0050 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 26.01.18 1 m 

19/0060 trus Žiak J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.3.2018 0  

19/0066 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 20.3.2018 0  

19/0070 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 27.1.2018 0  

19/0080 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 20.2.2018 0  

19/0107 trus Apfel E. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 6.2.2018 0  
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19/0113 trus Rechtorik P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 17.3.2018 0  

19/0123 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 22.2.2018 0  

19/0124 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 22.2.2018 0  

19/0126 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 22.02.18 1 m 

19/0127 srst Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 26.2.2018 0  

19/0130 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 25.2.2018 0  

19/0132 trus 

Apfelová M. 

Apfel E. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.3.2018 0  

19/0134 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.3.2018 0  

19/0135 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.3.2018 0  

19/0140 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 5.3.2018 0  

19/0141 srst Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 5.3.2018 0  

19/0142 srst Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 05.03.18 1 m 

19/0152 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 14.2.2018 0  

19/0153 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 14.02.18 1 m 

19/0155 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 29.3.2018 0  

19/0187 trus Fanči ml. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 29.3.2018 0  

19/0191 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 7.8.2018 0  

19/0192 trus ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.4.2018 0  

19/0201 trus Bzinská 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.4.2018 0  

19/0251 trus Apfel E. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 3.4.2018 0  

19/0267 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 18.04.18 1 m 

19/0285 srst Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.12.2018 0  
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19/0286 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 18.12.18 1 f 

19/0288 trus Olekšák M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  0  

19/0289 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 18.01.19 1 m 

19/0291 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 30.01.19 1 f 

19/0292 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 30.1.2019 0  

19/0296 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 26.1.2019 0  

19/0297 trus 

Rechtorík P. 

Mikušková 

Katarína 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 26.1.2019 0  

19/0298 trus 

Rechtorík P. 

Mikušková K. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Malá Fatra 26.01.19 1 m 

19/0300 trus 

Rechtorík P. 

Mikušková K. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.03.19 1 f 

19/0309 trus 

Rechtorík P. 

Mikušková K. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 15.5.2018 0  

19/0322 trus ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  0  

19/0323 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 2.11.2018 0  

19/0326 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 2.11.2018 0  

19/0333 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 22.3.2019 0  

19/0342 trus ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  0  

19/0349 trus 

Hrúz V. 

Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 24.1.2019 0  

19/0350 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 24.1.2019 0  

19/0351 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 24.01.19 1 f 

19/0352 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 24.1.2019 0  

19/0353 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 05.02.19 1 f 

19/0354 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 06.02.19 1 m 
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19/0355 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 27.2.2019 0  

19/0358 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.3.2019 0  

19/0359 srst 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.3.2019 0  

19/0360 srst 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.3.2019 0  

19/0361 srst 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.3.2019 0  

19/0362 srst 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 13.3.2019 0  

19/0364 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 21.5.2019 0  

19/0367 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 19.3.2019 0  

19/0382 srst Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Malá Fatra 28.11.18 1 m 

19/0435 trus Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 6.2.2019 0  

19/0451 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 26.11.2018 0  

19/ID83799 srst ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  1 m 

19/ID83800 srst ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Malá Fatra  1 m 

19/ID83802 srst ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra  1 f 

19/LL3 trus Rechtorik P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 11.11.2017 0  

19/LL4 trus Rechtorik P. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 18.11.2017 0  

19/OU24 trus 

Apfelová M. 

Reťkovský R. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 14.1.2018 0  

19/OU25 trus Švábik M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 10.3.2018 0  

19/OU26 trus Švábik M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Velká Fatra 19.5.2018 0  

20/ID83801 srst ŠOP 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Horná Orava  1 m 

21/0001 trus Švábik M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 31.1.2018 0  

21/0002 trus Bariak Jan 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 31.1.2018 0  
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21/0010 trus Bariak Jan 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 31.01.18 1 f 

21/0011 trus Kučera M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 25.1.2018 0  

21/0012 trus Jarný M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 3.2.2018 0  

21/0017 trus Jarný M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 3.2.2018 0  

21/0020 trus Jarný M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 31.01.18 1 f 

21/0021 trus Kučera M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 3.2.2018 0  

21/0027 trus Jarný M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 5.2.2018 0  

21/0028 trus Bariak J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Poľana 5.2.2018 0  

22/0011 trus Bariak J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Cerová 

vrchovina 10.3.2018 0  

22/0016 trus Brndiar J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Muránska 

planina 06.03.19 1 f 

23/0002 moč Brndiar J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský kras 10.1.2019 0  

23/0005 moč Csík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský kras 10.1.2019 0  

23/0006 moč Csík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský kras 18.1.2019 0  

23/0007 trus Csík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský kras 18.12.2018 0  

23/LL5 tkáň Apfelová M. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK Slovenský kras 10.11.17 1 m 

24/0010 trus Csík J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Východné 

Karpaty 29.11.2018 0  

24/VIN1 tkáň Rusinko J. 

Veľké šelmy 

2/Přf UK 

Východné 

Karpaty 15.12.17 1 m 

V646 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 27.02.16 1 m 

15/0011 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 09.01.18 1 m 

15/0076 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 17.01.19 1 m 
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15/0077 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 22.01.19 1 m 

15/0078 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 02.02.19 1 m 

15/0080 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 24.01.19 1 m 

V902 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 28.01.18 1 m 

G1675 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 17.11.18 1 m 

G834 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 03.11.17 1 m 

V889 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 14.10.17 1 m 

15/0093 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 17.02.19 1 m 

15/0097 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 09.02.19 1 m 

15/0115 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 16.02.19 1 m 

15/0116 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 23.02.19 1 m 

V990 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 02.01.18 1 m 

V595 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 14.10.17 1 f 

16/0002 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 24.01.18 1 m 

16/0005 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 09.02.18 1 m 

16/0007 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 20.02.18 1 m 
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16/0008 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 20.02.18 1 m 

16/0011 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 21.02.18 1 m 

16/0017 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 20.03.18 1 m 

06/0108 moč ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 20.02.18 1 m 

G1683 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 11.02.19 1 m 

16/0004 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 06.02.18 1 f 

16/0003 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 06.02.18 1 f 

16/0033 krev ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 08.02.19 1 f 

16/0038 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 28.02.19 1 f 

15/0012 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 18.01.18 1 m 

15/0055 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 28.11.18 1 m 

16/0006 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 12.02.18 1 m 

16/0020 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 27.12.18 1 m 

16/0024 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 21.01.19 1 m 

Roman krev ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 09.12.18 1 m 

G1680 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 17.02.19 1 m 
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G1681 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 17.02.19 1 m 

Zihlavny trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 10.02.19 1 m 

16/0001 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 05.01.18 1 m 

16/0009 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 21.02.18 1 m 

15/0016 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 31.01.18 1 m 

K034 moč Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 07.03.18 1 m 

15/0073 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Kysuce 02.02.19 1 m 

ch1127 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 13.03.19 1 f 

53 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 15.01.18 1 f 

16/0010 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR 

Strážovské 

vrchy 21.02.18 1 f 

11 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 30.12.18 1 m 

G2101 srst Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 17.11.19 1 m 

G2103 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 17.11.19 1 m 

19/0295 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 26.01.19 1 f 

19/0299 srst ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Malá Fatra 26.01.19 1 m 

G2102 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Horná Orava 07.12.19 1 f 
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15/0062 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 05.02.19 1 m 

15/0063 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 05.02.19 1 m 

16/0015 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 23.02.18 1 m 

G1671 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 16.02.18 1 m 

G1673 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 16.02.19 1 m 

G1905 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 30.09.18 1 m 

G697 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 07.01.18 1 m 

G775 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 22.12.17 1 m 

G935 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 05.03.18 1 m 

G940 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 23.02.18 1 m 

K074 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 28.01.18 1 m 

V499 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 12.08.17 1 m 

15/0006 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 22.02.18 1 f 

15/0035 srst s kůží ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.18 1 f 

16/0013 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 23.02.18 1 m 

16/0019 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 03.12.18 1 m 
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16/0028 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 07.02.19 1 m 

16/0029 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 09.02.19 1 m 

16/0032 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.19 1 m 

16/0035 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.19 1 m 

16/0036 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.19 1 m 

16/0042 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 01.04.19 1 m 

G1857 srst Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 22.03.19 1 m 

G1903 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 26.09.18 1 m 

G1923 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 05.03.18 1 m 

G798 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 20.01.18 1 m 

G826 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 18.02.18 1 m 

16/0026 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 25.01.19 1 m 

16/0030 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 09.02.19 1 m 

16/0031 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 16.02.19 1 m 

16/0040 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 29.03.19 1 m 

bez kodu trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 25.02.17 1 m 
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G929 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 03.02.18 1 m 

G930 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 03.02.18 1 m 

G931 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 03.02.18 1 m 

V893 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 14.01.18 1 m 

G765 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 30.01.18 1 m 

K080 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 18.02.18 1 f 

15/0030 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 22.02.18 1 m 

15/0034 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.18 1 m 

15/0041 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 10.03.18 1 m 

16/0027 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 02.02.19 1 m 

G1901 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 31.10.18 1 m 

G1902 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 31.10.18 1 m 

G1907 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 16.12.17 1 m 

G829 trus Hnutí DUHA 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.18 1 m 

16/0037 trus ŠOP 

Šelmy 

SKCZ/ÚBO 

AVČR Javorníky 17.02.19 1 f 

 

Příloha 2: PCR protokol 15 mikrosatelitových lokusů rozdělených do dvou multiplexů A a B. 
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Multiplex A   Multiplex B  

Primer Koncentrace v primer mixu  Primer Koncentrace v primer mixu 

LC106 5µM  LC110 5µM 

FCA035 2,5µM  FCA232 1µM 

FCA149 1µM  F53 2,5µM 

FCA008 1µM  FCA077 1µM 

FCA506 5µM  FCA476 5µM 

FCA031 2,5µM  FCA096 2,5µM 

FCA001 1µM  FCA208 5µM 

F115 1µM  amelogenin 1µM 

PCR Protokol   PCR Protokol  

Teplota Čas  Teplota Čas 

95°C 15 min  95°C 15 min 

95°C 30 s  95°C 30 s 

51,5°C 90 s  54°C 90 s 

72°C 60 s  72°C 60 s 

72°C 30 min  72°C 30 min 

4°C ∞  4°C ∞ 

 


